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Η παρούσα Διδακτορική διατριβή, επικεντρώθηκε στη μελέτη των αυτόχθονων 
βακτηριακών κοινοτήτων του γαστρεντερικού συστήματος έξι (6) ειδών εκτρεφόμενων 
ιχθύων (Sparus aurata, Dicentrarchus labrax, Diplodus puntazzo, Pagrus pagrus, 
Argyrosomous regius και Salmo salar). Σκοπός αποτέλεσε η ανίχνευση παραγόντων που 
συνθέτουν τις γαστρεντερικές βακτηριακές τους κοινότητες (γεωγραφική θέση – 
απόσταση, συνθήκες εκτροφής κλπ.), την εύρεση κοινών βακτηριακών ειδών σε 
αλλοπάτριους και συμπάτριους πληθυσμούς ιχθύων και ο προσδιορισμός του 
λειτουργικού τους ρόλου στο γαστρεντερικό τους σύστημα. Η βακτηριακή ανίχνευση 
στο DNA των δειγμάτων που χρησιμοποιήθηκαν στην παρούσα διδακτορική διατριβή 
πραγματοποιήθηκε με μεθόδους αλληλούχισης νέας γενιάς (Roche 454 FLX titanium και 
Illumina MiSeq 2x300), στοχεύοντας την περιοχή V3-V4 του γονιδίου 16S rRNA.  
Η μελέτη των γαστρεντερικών βακτηριακών κοινοτήτων σε εκτρεφόμενα άτομα 
(4-6) αλλοπάτριων πληθυσμών ιχθύων (S. aurata και D. labrax), από πέντε διαφορετικές 
και απομακρυσμένες μεταξύ τους μονάδες εκτροφής στην Ελλάδα (Ηγουμενίτσα, 
Αταλάντη, Γιάλτρα, Χίο, Χανιά), έδειξε ότι η γεωγραφική θέση – απόσταση, δεν 
επηρέασε σημαντικά τη δομή και σύνθεση των γαστρεντερικών βακτηριακών 
κοινοτήτων σε διαφορετικούς πληθυσμούς του ίδιου είδους, αλλά ούτε μεταξύ των 
διαφορετικών ειδών ιχθύων. Μάλιστα ανεξαρτήτου γεωγραφικής θέσης οι 
ιχθυοπληθυσμοί του κάθε είδους παρουσίασαν μια μικρή ομάδα κοινών OTUs (8 OTUs 
στο S. aurata και 10 στο D. labrax), ενώ 5 OTUs βρέθηκαν κοινά και στα δύο είδη, 
υποδεικνύοντας την παρουσία κοινών βακτηριακών εκπροσώπων ακόμα και μεταξύ 
διαφορετικών ειδών ιχθύων. Ο λόγος του μικρού αριθμού κοινών OTUs πιθανόν να 
οφείλεται στις ατομικές μεταβολές που παρατηρήθηκαν στις γαστρεντερικές 
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βακτηριακές κοινότητες, ακόμα και σε άτομα μεταξύ των ίδιων πληθυσμών και πιθανόν 
να σχετίζονται με γενετικούς παράγοντες. Τα βακτηριακά είδη στο γαστρεντερικό 
σύστημα του κάθε είδους ιχθύος φαίνεται να παρουσιάζουν συνεργατικές 
αλληλεπιδράσεις και διαδραματίζουν διαφορετικούς βιολογικούς ρόλους στο κάθε είδος 
που μελετήθηκε (S. aurata και D. labrax). 
Για περαιτέρω μελέτη της επίδρασης της γεωγραφικής θέσης στην σύνθεση και 
δομή των γαστρεντερικών βακτηριακών κοινοτήτων των ιχθύων, μελετήθηκαν δείγματα 
μεσέντερου από άτομα (3-5) συμπάτριων εκτρεφόμενων πληθυσμών των ειδών ιχθύων 
D. puntazzo, P. pagrus, A. regius, S. aurata και D. labrax. Τα αποτελέσματα έδειξαν, ότι 
παρόλο που οι γαστρεντερικές βακτηριακές τους κοινότητες δεν παρουσίασαν 
στατιστικώς σημαντικές διαφορές, μόνο ένα μικρό ποσοστό των OTUs (3,9%) βρέθηκε 
να είναι κοινό μεταξύ των προαναφερθέντων ειδών ιχθύων. Τα αποτελέσματα αυτά, 
υποδεικνύουν επιλεκτικές πιέσεις, ευνοώντας την εποίκιση και ανάπτυξη συγκεκριμένων 
βακτηριακών ειδών στο γαστρεντερικό σύστημα των πέντε ειδών ιχθύων.  
 Τα αποτελέσματα που προέκυψαν από τη μελέτη της επίδρασης των συνθηκών 
εκτροφής στην πρώτη αποίκιση και διαδοχή των βακτηριακών κοινοτήτων σε ιχθύδια 
των ειδών S. aurata και S. salar, υπέδειξαν ομοιότητες μεταξύ των εκτρεφόμενων ειδών 
και των βακτηριακών κοινοτήτων του νερού εκτροφής και των παρεχόμενων τροφών. 
Ωστόσο πλήρη επικάλυψη μεταξύ αυτών δεν παρατηρήθηκε. Και στις δύο περιπτώσεις, 
σημαντική παρατήρηση αποτέλεσε η ανίχνευση OTUs στα γονιμοποιημένα αυγά των δύο 
εκτρεφόμενων ειδών, που δεν ανιχνεύθηκαν στο νερό εκτροφής, υποδεικνύοντας την 
πιθανή προέλευση τους από το μικροβίωμα των γεννητόρων. Γενικά η τροφή δεν 
επηρέασε σημαντικά την σύνθεση και δομή των βακτηριακών κοινοτήτων κατά τα 
χρονικά σημεία που μελετήθηκαν, ούτε στην περίπτωση της υποκατάστασης του 
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ιχθυελαίου με έλαιο φυτικής προέλευσης, σε διατροφική μεταχείριση του είδους S. salar. 
Αντιθέτως, στο είδος αυτό ο παράγοντας της ηλικίας φάνηκε να επιδρά στη βακτηριακή 
ποικιλομορφία του γαστρεντερικού του συστήματος. 
 Θα πρέπει να αναφερθεί ότι μέσα από τη φυλογενετική ανάλυση που 
πραγματοποιήθηκε στις βακτηριακές κοινότητες όλων των ειδών που μελετήθηκαν, 
καταγράφηκε επικράτηση των βακτηριακών φύλων Proteobacteria, Firmicutes, 
Actinobacteria και Bacteroidetes. Τα OTUs που ανιχνεύθηκαν σχετίζονται με 
βακτηριακά είδη που απομονώθηκαν από παρόμοια περιβάλλοντα, ενώ μερικά από αυτά 
(Weissela cibaria, Pseudomonas veronii, Ruegeria mobile κλπ.), όπως έχει καταγραφεί 
μέσα από άλλες εργασίες, φαίνεται να παρέχουν προβιοτικές ιδιότητες στα είδη ιχθύων 
που μελετήθηκαν εδώ. 
 Συνολικά η παρούσα Διδακτορική διατριβή, συμβάλει στην διεύρυνση των 
γνώσεων μας για την σύνθεση και δομή των γαστρεντερικών βακτηριακών κοινοτήτων 
των ιχθύων, στις πιθανές βιολογικές τους σχέσεις και προσδιόρισε τους παράγοντες που 
τη μεταβάλλουν.  
 
Λέξεις κλειδιά: Sparus aurata, Dicentrarchus labrax, Diplodus puntazzo, Pagrus pagrus, 
Argyrosomous regius, Salmo salar, βακτήρια, 16S rRNA, πεπτικός σωλήνας, 
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Τα ιχθυηρά αποτελούν σημαντική πηγή πρωτεϊνών, θρεπτικών ουσιών και 
ενέργειας, και καταναλώνονται σε μεγάλες ποσότητες τόσο στις αναπτυσσόμενες, όσο 
και στις αναπτυγμένες χώρες. Η υψηλή ζήτηση, σε συνδυασμό με την αύξηση του 
ανθρώπινου πληθυσμού, οδήγησε στην υπεραλίευση τους, η οποία επέφερε αρνητικές 
κοινωνικές, οικονομικές και περιβαλλοντικές επιπτώσεις. Καθώς οι φυσικοί 
ιχθυοπληθυσμοί αδυνατούσαν να καλύψουν τις απαραίτητες ποσότητες για την 
κατανάλωση από τον άνθρωπο, ο κλάδος των υδατοκαλλιεργειών οδηγήθηκε σε 
ανάπτυξη  (FAO, 2014). 
Υδατοκαλλιέργεια, ονομάζεται η εκτροφή υδρόβιων οργανισμών (όπως είδη 
ιχθύων, οστρακοειδών, καρκινοειδών αλλά και μικροφυκών και μακροφυκών), με τη 
βοήθεια ανθρωπογενούς παρέμβασης, με σκοπό την παραγωγή βρώσιμων προϊόντων. Η 
εκτροφή τους λαμβάνει χώρα σε μισθωμένες χερσαίες και θαλάσσιες εκτάσεις, με τους 
εκτρεφόμενους οργανισμούς να αποτελούν ιδιοκτησία φυσικού ή νομικού προσώπου 
(FAO, 1988).  
Σύμφωνα με τα πιο πρόσφατα 
διαθέσιμα στατιστικά στοιχεία του 
Παγκόσμιου Οργανισμού Τροφίμων και 
Γεωργίας των Ηνωμένων Εθνών (FAO), 
στην Ευρώπη το 2014 καταγράφηκαν 130 
εκτρεφόμενα είδη, με κυρίαρχα να 
αποτελούν τα είδη Mytilus 
galloprovincialis (μεσογειακό μύδι), 
Salmo salar (σολομός του Ατλαντικού) και 
 
 
Εικόνα 1.1: Eίδη υδατοκαλλιέργειας στην 
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Oncorhynchus mykiss (ιριδίζουσα πέστροφα) (Εικ. 1.1), αντιπροσωπεύοντας το 54% της 
συνολικής παραγωγής, με το δεύτερο να κατέχει τη μεγαλύτερη εμπορική αξία. H 
εκτροφή του είδους S. salar πραγματοποιείται κυρίως στην Νορβηγία, καθιστώντας την 
κυρίαρχη χώρα στην Ευρώπη όσον αφορά την παραγωγή προϊόντων υδατοκαλλιέργειας. 
Η Ισπανία, το Ηνωμένο Βασίλειο και η Γαλλία παράγουν περίπου το 50% των προϊόντων 
υδατοεκτροφής στην Ευρωπαϊκή Ένωση, με τις χώρες Ιταλία και Ελλάδα να ακολουθούν 
(με ποσοστό 12% και 8%, αντίστοιχα).  
Παρόλα αυτά, η Ελλάδα αποτελεί τη μεγαλύτερη παραγωγό χώρα στην Ε.Ε. όσον 
αφορά τα  είδη Sparus aurata (τσιπούρα) και Dicentrarchus labrax (λαβράκι), τα οποία 
αποτελούν και τα κυρίαρχα είδη εκτροφής της (FAO, 2017).  
1.1.  Θαλάσσια ιχθυοκαλλιέργεια στην Ελλάδα – Κύρια είδη εκτροφής 
Η Ελλάδα τις τελευταίες δεκαετίες κατέχει ηγετική θέση στην Ε.Ε. στον τομέα 
της υδατοκαλλιέργειας. Η γεωγραφική θέση, οι κλιματικές συνθήκες, το έμπειρο 
ανθρώπινο δυναμικό και η συνεχής εξέλιξη επιστημονικών και τεχνικών γνώσεων, 
συνέβαλαν στη βιωσιμότητα του κλάδου. Ανεξάρτητα από τις επιπτώσεις της πρόσφατης 
οικονομικής κρίσης στη Ελλάδα, η χώρα μας εξακολουθεί να  παράγει σταθερά 110.000 
τόνους μεταποιημένων και μη ιχθύων ετησίως, με το 78% της παραγωγής να εξάγεται σε 
32 χώρες, συμβάλλοντας με ποσοστό 0,32% στο Εθνικό Ακαθάριστο Προϊόν (ΑΕΠ) 
(EUROSTAT, 2018). 
Μονάδες θαλάσσιας εκτροφής, συναντώνται κυρίως στις ακόλουθες περιοχές: 
Δωδεκάνησα, Εύβοια, Κεφαλονιά, Ιθάκη Θεσπρωτία, Φθιώτιδα και Αιτωλοακαρνανία, 
συμβάλλοντας στην οικονομική ενίσχυση των περιοχών αυτών, μέσω των παρεχόμενων 
θέσεων εργασίας. Το 2015 καταγράφηκαν 63 εταιρίες ιχθυοκαλλιέργειας, με 336 
μονάδες εκτροφής και 36 ιχθυογεννητικούς σταθμούς. Εκτός από τα είδη S. aurata 
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(τσιπούρα) και D. labrax (λαβράκι) (Εικ.1.2), σε μικρή κλίμακα (2%) εκτρέφονται επίσης 
τα είδη Pagrus pagrus (φαγκρί), Argyrosomus regius (κρανιός), Diplodus puntazzo 
(μυτάκι) και Mugil cephalus (κέφαλος), κατακτώντας σταδιακά το ενδιαφέρον των 
καταναλωτών (ΥΠΑΑΤ & ΣΕΘ, 2016). 
 
 
Σε εθνικό επίπεδο, ο τομέας της ιχθυοκαλλιέργειας υπάγεται στο Υπουργείο 
Αγροτικής Ανάπτυξης και Τροφίμων (ΥΠΑΑΤ), ενώ σε τοπικό επίπεδο στις 
Νομαρχιακές Αυτοδιοικήσεις. Το Πλαίσιο Κοινού Χωροταξικού Σχεδιασμού 
Υδατοκαλλιέργειας (Κοινή Υπουργική Απόφαση αριθ. 31722/2011, ΦΕΚ 2505, 
επικυρωμένο στις 4 Νοεμβρίου 2011), παρέχει τις απαραίτητες κατευθυντήριες γραμμές 
για την ανάπτυξη του κλάδου και την αειφορική διαχείριση των χερσαίων και θαλάσσιων 
εκτάσεων που χρησιμοποιούνται από αυτό.
 
1.2. Συστήματα εκτροφής των ειδών S. aurata και D. labrax 
Τη δεκαετία του ‘80 εγκαταστάθηκαν στην Ελλάδα τα πρώτα πειραματικά 
συστήματα εντατικής εκτροφής. Μέχρι τότε, η εκτροφή θαλάσσιων ιχθύων 
πραγματοποιούνταν παραδοσιακά σε παράκτιες λιμνοθάλασσες και υδατοσυλλογές με 
θαλασσινό νερό, όπου οι παραδοσιακοί εκτροφείς παγίδευαν τα νεαρά άτομα που 
               
Εικόνα 1.2: Ενήλικα άτομα S. aurata (αριστερά) και D. labrax (δεξιά) (Φωτογραφίες από προσωπικό 
αρχείο). 
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κατέληγαν εκεί για να τραφούν. Στα πρώτα χρόνια της εντατικής εκτροφής τσιπούρας 
και λαβρακιού, χρησιμοποιήθηκε γόνος που είχε συλλεχθεί από φυσικούς πληθυσμούς. 
Σύντομα όμως, κατέστη δυνατή η τεχνητή αναπαραγωγή των ειδών αυτών, σε 
ελεγχόμενες συνθήκες αιχμαλωσίας, επιτυγχάνοντας με αυτόν τον τρόπο την 
ανεξαρτητοποίηση της εκτροφής τους από τα φυσικά αποθέματα (FAO, 2005-2019). 
Η τσιπούρα και το λαβράκι, παρόλο που δεν ανήκουν στην ίδια οικογένεια 
(Sparidae και Moronidae  αντίστοιχα), παρουσιάζουν ομοιότητες στην βιολογία τους και 
κατ’ επέκταση στη μέθοδο εκτροφής τους (Εικ. 1.3). Πρόκειται για δύο ευρύαλα και 
ευρύθερμα, υποτροπικά και σαρκοφάγα είδη, με την τσιπούρα να αποτελεί πρώτανδρο 
ερμαφρόδιτο είδος ενώ το λαβράκι γονοχωριστικό. Τα ενήλικα άτομα των ειδών αυτών 
έχουν περίπου το ίδιο μήκος  (33 – 40cm το S. aurata και 23 – 46cm το D. labrax) και το 
εμπορεύσιμο βάρος τους είναι 300 – 400g. Σύμφωνα με τα εγχειρίδια παραγωγής τους 
(Moretti et al., 1999; Moretti et al., 2005), που περιγράφονται περιληπτικά στην παρούσα 
υπoενότητα, για την εκτροφή τους χρησιμοποιείται η εντατική μέθοδος, με τις μονάδες 
παραγωγής τους να αποτελούνται: α) από χερσαίες εγκαταστάσεις, που ονομάζονται 




Εικόνα 1.3: Κύκλος εντατικής εκτροφής των ειδών S. aurata (αριστερά) και D. labrax (δεξιά) 
(FAO, 2005 – 2018α&β). 
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εκκολαπτήριο, προπάχυνση, τμήμα παραγωγής ζωντανής τροφής και φυτοπλαγκτού και 
β) τις θαλάσσιες εγκαταστάσεις, που απαρτίζονται από τους πλωτούς κλωβούς.  
Οι συνθήκες στους ιχθυογεννητικούς σταθμούς είναι ελεγχόμενες, με το νερό που 
χρησιμοποιείται να διέρχεται από μηχανικά φίλτρα και στη συνέχεια από λαμπτήρα 
υπεριώδους ακτινοβολίας. Οι δεξαμενές που χρησιμοποιούνται διαθέτουν στόμιο 
παροχής και απορροής νερού, φωτισμό και αέρα, ενώ η επιθυμητή θερμοκρασία 
επιτυγχάνεται με τη χρήση αντιστάσεων. Ο κορεσμός σε οξυγόνο, διατηρείται σε 
ποσοστό 80 – 100%, ενώ ελέγχονται συχνά οι παράμετροι pH,  NO2-, NO3- και NH4+. 
Η αναπαραγωγή των ειδών αυτών σε συνθήκες αιχμαλωσίας, επιτυγχάνεται με τη 
ρύθμιση της θερμοκρασίας και της φωτοπεριόδου, οι οποίες προσαρμόζονται ώστε να 
μιμούνται αυτές της εποχής ωοτοκίας τους. Τα γονιμοποιημένα αυγά, συλλέγονται από 
τις δεξαμενές των γεννητόρων με ειδικές απόχες και μεταφέρονται σε νέες δεξαμενές με 
θαλασσινό νερό και επαρκή αερισμό, ώστε να επιτευχθεί η ομοιόμορφη κατανομή τους 
στην υδάτινη στήλη. Η θερμοκρασία του νερού είναι ίδια με εκείνη της δεξαμενής 
αναπαραγωγής (13 – 17°C), με τα αυγά να εκκολάπτονται μέσα σε 75 – 130 ώρες για το 
λαβράκι και σε 36 – 55 ώρες για την τσιπούρα. 
Κατά την επώαση και εκκόλαψη, οι δεξαμενές δεν εκτίθενται σε φυσικό ή 
τεχνητό φωτισμό. Έπειτα ο αερισμός σταδιακά μειώνεται, ενώ η θερμοκρασία σταδιακά 
αυξάνεται μέχρι να φτάσει τους  18 – 20°C, όπου και παραμένει σταθερή. Οι προνύμφες 
που προκύπτουν από την εκκόλαψη, έχουν μήκος 4,9mm για το D. labrax και 4,1mm για 
το S. aurata. Για 4 – 6 ημέρες μετά την εκκόλαψη (Η.Μ.Ε.), διατρέφονται αποκλειστικά 
απορροφώντας θρεπτικά συστατικά από τον λεκιθικό σάκο που διαθέτουν. Έπειτα, 
χάνουν την τροφική αυτονομία τους και τροφοδοτούνται με ζωντανή τροφή, η οποία 
στην αρχή αποτελείται από τροχόζωα (Brachionus plicatilis), στη συνέχεια με ναύπλιους 
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και μετα-ναύπλιους στελεχών Artemia spp., ανάλογα με το μέγεθος του στόματος τους 
(Εικ. 1.3). Η ζωντανή τροφή, παρέχεται σε μικρές ποσότητες σε τακτά χρονικά 
διαστήματα. Στο στάδιο αυτό, στις δεξαμενές προστίθενται και μικροφύκη («πράσινα 
νερά»), με τις ιχθυονύμφες να εκτίθενται για πρώτη φορά σε φως (τεχνητή φωτοπερίοδος 
16 ώρες φως, 8 ώρες σκοτάδι). 
Σαράντα έως πενήντα Η.Μ.Ε., στην διατροφή τους προστίθενται ποσότητες 
σύμπηκτων συνθετικών τροφών, με τα ποσοστά της ζωντανής τροφής σταδιακά να 
μειώνονται. Αφού παρατηρηθεί πλήρης προσαρμογή των νυμφών στην συνθετική τροφή, 
περίπου 70 – 80 Η.Μ.Ε., σταματάει εντελώς η χορήγηση ζωντανής τροφής 
(απογαλακτισμός). Αφού οι νεαροί ιχθύες εξοικειωθούν στην συνθετική τροφή, 
μεταφέρονται στο τμήμα της προπάχυνσης, το οποίο αποτελείται συνήθως από χερσαίες 
εγκαταστάσεις, με ημι-ελεγχόμενες συνθήκες, όπου και παραμένουν μέχρι να 
εγκλιματιστούν στις εξωτερικές συνθήκες εκτροφής και αποκτήσουν βάρος τουλάχιστον 
5g. Έπειτα, μεταφέρονται σε πλωτούς θαλάσσιους ιχθυοκλωβούς, όπου και εκτρέφονται 
μέχρι να φτάσουν το εμπορεύσιμο μέγεθος (300 – 400g). Στο στάδιο αυτό οι 
εκτρεφόμενοι ιχθύες, είναι εκτεθειμένοι στις καιρικές συνθήκες, αλλά εξακολουθούν να 
τρέφονται με συνθετική τροφή. 
1.3. Εκτροφή του είδους Salmo salar 
Ο σολομός του Ατλαντικού (S. salar) ενδημεί στις ευρωπαϊκές ακτές του βόρειου 
Ατλαντικού και στα ποτάμια που εκβάλουν σε αυτόν. H εκτροφή του άρχισε τον 19ο 
αιώνα στο Ηνωμένο Βασίλειο, με σκοπό τον εμπλουτισμό των υδάτων με ιχθύδια για την 
ενίσχυση των αλιευτικών αποθεμάτων. Η εκτροφή για εμπορικούς σκοπούς σε πλωτούς 
θαλάσσιους κλωβούς, πραγματοποιήθηκε για πρώτη φορά το 1960 στη Νορβηγία και 
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έκτοτε αποτελεί την κύρια χώρα 
παραγωγής του (Gjedrem  et al., 1991). 
Αποτελεί ανάδρομο είδος, που 
σημαίνει ότι αναπαράγεται και 
εκκολάπτεται στο γλυκό νερό, όπου και 
διαμένει τα πρώτα στάδια της ζωής του 
(Kottelat & Freyhof, 2007). Στη 
συνέχεια, μετά από μία περίοδο 
προσαρμογής, που ονομάζεται «smoltification» και εξαρτάται από τη φωτοπερίοδο και 
τη θερμοκρασία (Hoar, 1988; Stefansson et al., 2008; McCormick, 2013), μεταναστεύει 
στη θάλασσα, όπου και παραμένει μέχρι να φτάσει την αναπαραγωγική περίοδο, όπου 
επιστρέφει και πάλι στο γλυκό νερό.  
Για την εκτροφή του (Εικ. 1.4), αρχικά πραγματοποιείται αναπαραγωγή σε 
αυστηρά ελεγχόμενες συνθήκες, με τα γονιμοποιημένα αυγά να τοποθετούνται για 
εκκόλαψη σε σιλό ή δίσκους όπου και παραμένουν μέχρι την απορρόφηση του λεκιθικού 
σάκου (alevins). Η εκκόλαψη πραγματοποιείται περίπου σε τρεις μήνες και τα 
νεοεκκολαφθέντα ιχθύδια (parrs) μεταφέρονται σε δεξαμενές  γλυκού νερού, όπου και 
παραμένουν μέχρι το χρονικό διάστημα που απαιτείται για τις ανάδρομες μετακινήσεις 
τους. Οι νεαροί σολομοί (smolts) που έχουν ολοκληρώσει τη διαδικασία προσαρμογής, 
μεταφέρονται στους θαλάσσιους κλωβούς όπου και παραμένουν μέχρι να αποκτήσουν 
το εμπορεύσιμο μέγεθος (2 – 5kg) (Jones, 2004).  
  Είναι σαρκοφάγο είδος και μετά την απορρόφηση του λεκιθικού σάκου μπορεί 
να διατραφεί αμέσως με συνθετική τροφή η οποία είναι πλούσια σε ιχθυάλερο και 
ιχθυέλαιο. Σε αντίθεση με άλλα είδη (π.χ. τσιπούρα, λαβράκι), οι ιχθυονύμφες (alevins) 
  
Εικόνα 1.4: Κύκλος εντατικής εκτροφής του είδους 
S. salar (FAO, 2008 - 2018). 
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του είδους S. salar, μπορούν να διατραφούν από τα θρεπτικά αποθέματα του λεκιθικού 
τους σάκου για διάστημα περίπου 30 ημέρων, στο οποίο τους δίνεται η δυνατότητα να 
αναπτύξουν ένα λειτουργικό πεπτικό σύστημα έτοιμο να δεχθεί την πρώτη εξωτερική 
τροφή, μετά την πλήρη απορρόφηση του (Sahlmann et al., 2015).  
1.4. Το πεπτικό σύστημα των ιχθύων – Έμφαση στα είδη S. aurata, D. labrax και 
S. salar 
Η οργάνωση του γαστρεντερικού 
συστήματος στους ιχθύες, ακολουθεί τα 
βασικά χαρακτηριστικά των σπονδυλωτών 
ζώων. Διαφοροποιήσεις ωστόσο 
παρουσιάζονται μεταξύ διαφορετικών 
ιχθύων (Suyehiro, 1942), οι οποίες φαίνεται 
να σχετίζονται με τις διατροφικές τους 
συνήθειες, εξασφαλίζοντας τη βέλτιστη 
αξιοποίηση των διαιτητικών θρεπτικών 
συστατικών που καταναλώνουν (Εικ. 1.5). 
Μάλιστα παρουσιάζουν τη δυνατότητα να 
προσαρμόζουν το γαστρεντερικό τους σύστημα σύμφωνα με τις διαφορετικές  
διατροφικές τους ανάγκες (όπως μετανάστευση, εποχικές μεταβολές στη διατροφή κα.) 
κατά τη διάρκεια της ζωής τους (Karila et al., 1998). 
Γενικά, το πεπτικό σύστημα αποτελείται από τον οισοφάγο, τον στόμαχο, τα 
πυλωρικά τυφλά, το έντερο και την έδρα. Όσον αφορά τον στόμαχο, σε μερικά είδη 
ιχθύων απουσιάζει και συνήθως πραγματοποιείται προσωρινή αποθήκευση της τροφής 




Εικόνα 1.5: Γραφική απεικόνιση 
διαφορετικών τύπων γαστρεντερικού 
συστήματος που απαντώνται σε είδη ιχθύων 
του θαλασσινού νερού (Egerton et al., 
2018).  
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παρουσία φαρυγγικών οδόντων που βοηθούν στη διάσπαση της τροφής (Suyehiro, 1942; 
Fänge & Grove, 1979). Αντίθετα, όταν υπάρχει στομάχι, η διάσπαση των τροφών 
πραγματοποιείται από το οξύ που εκκρίνει, μαζί συνήθως με κάποια πεπτικά ένζυμα 
(Olsen & Ringø, 1997). 
Το πρόσθιο τμήμα του εντέρου ξεκινάει από τον πυλωρό και σε αρκετές 
περιπτώσεις εκτείνεται μέχρι την έδρα. Σε αυτό πραγματοποιείται η τελική φάση της 
χημικής επεξεργασίας της τροφής και απορρόφηση των θρεπτικών ουσιών της (Ringø et 
al., 2003). Το μεσαίο τμήμα (midgut) ξεκινάει αμέσως μετά τα πυλωρικά τυφλά και στη 
συνέχεια ακολουθεί το τελικό έντερο, το οποίο είναι μια προέκταση του μεσεντέρου και 
στο οποίο σταδιακά μειώνονται οι απορροφητικές ικανότητες ενώ αυξάνεται η παραγωγή 
βλέννας. Έχει παρατηρηθεί, ότι στα φυτοφάγα είδη το μήκος του εντέρου είναι 
μεγαλύτερο από αυτό των σαρκοφάγων, που πιθανόν να οφείλεται στο ότι οι τροφές που 
καταλαμβάνουν είναι πιο δύσπεπτες (Horn, 2006; Clements & Raubenheimer, 2005). Θα 
πρέπει να αναφερθεί επίσης, ότι το έντερο εκτός από κύριο όργανο για την πέψη και 
απορρόφηση, αποτελεί και ζωτικής σημασίας όργανο για την ωσμορύθμιση, τη ρύθμιση 
των ενδοκρινών αδένων της πέψης, του μεταβολισμού και του ανοσοποιητικού 
συστήματος (Berg, 1996; Ringø et al., 2003), ενώ προηγούμενες έρευνες έχουν δείξει ότι 
η παρουσία των μικροβιακών πληθυσμών σε αυτό, συμβάλλουν σε κάποιες από́ τις 
παραπάνω λειτουργίες (Sissons, 1989; Ringø et al., 1995; Nayak, 2010). 
Σύμφωνα με τους García Hernández et al. (2001) και Elbal et al. (2004), το 
πεπτικό σύστημα στα είδη S. aurata και D. labrax αποτελείται από τον οισοφάγο, το 
στομάχι, τα πυλωρικά τυφλά και ένα μακρύ έντερο στο οποίο είναι διακριτό το 
εμπρόσθιο και οπίσθιο μέρος του. Τα οντογενετικά στάδια του πεπτικού συστήματος σε 
αυτά τα δύο είδη, από ανατομικής και ιστολογικής απόψεως παρουσιάζουν πολλές 
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ομοιότητες. Από την εκκόλαψη έως και το άνοιγμα του στόματος (περίπου πέντε μέρες 
μετά), το έντερο θυμίζει σχηματικά έναν ευθύ σωλήνα, επενδυμένο με επιθηλιακά 
κύτταρα, τα οποία αυξάνονται κατά μήκος προς την ουραία περιοχή. Με το άνοιγμα του 
στόματος και μέχρι την πλήρη απορρόφηση του λεκιθικού σάκου, αρχίζουν να γίνονται 
εμφανή ο οισοφάγος, μία γαστρική περιοχή, το έντερο και το ορθό. Μετά την 
απορρόφηση του λεκιθικού σάκου διακρίνονται οι πρώτοι γαστρικοί αδένες και στο 
έντερο σχηματίζονται βλεννογόνες μεμβράνες, ενώ τα πυλωρικά τυφλά μαζί με τα 
επιθηλιακά κύτταρα σταδιακά αρχίζουν να θυμίζουν αυτά των ώριμων ατόμων. 55 
Η.Μ.Ε. η επιφάνεια του εντέρου αυξάνεται και ο στόμαχος αποκτά την οριστική 
ανατομική του μορφή.  
Όσον αφορά το πεπτικό σύστημα του S. salar, αυτό αποτελείται επίσης από τα 
ίδια τμήματα (οισοφάγο, στομάχι, πυλωρικά τυφλά και έντερο) και είναι δομικά και 
λειτουργικά έτοιμο πριν ακόμη την πρώτη εξωγενή διατροφή (Suyehiro, 1942). 
Συγκεκριμένα, σε επτά Η.Μ.Ε. είναι μορφολογικώς διακριτά το στομάχι, το ήπαρ το 
πάγκρεας και το πρόσθιο και οπίσθιο τμήμα του εντέρου. Η εμφάνιση των γαστρικών 
αδένων και των πυλωρικών τυφλών πραγματοποιείται πριν την πλήρη απορρόφηση του 
λεκιθικού σάκου, καθώς επίσης και η γονιδιακή έκφραση των γαστρικών και των 
παγκρεατικών ενζύμων, προετοιμάζοντας τις νύμφες σολομού (alevins) για την πέψη της 
εξωτερικής τροφής (Sahlmann et al., 2015). 
1.4.1. Ο ρόλος της γαστρεντερικής μικροβιακής κοινότητας στους ιχθύες 
και παράγοντες που τη μεταβάλλουν 
Στις ιχθυοκαλλιέργειες, οι οργανισμοί που εκτρέφονται διαβιούν σε ένα 
περιβάλλον εκτεθειμένο σε βακτήρια και άλλους μικροοργανισμούς. Ακόμα και στα 
εκκολαπτήρια όπου οι συνθήκες θεωρούνται πιο ελεγχόμενες, έχει διαπιστωθεί η 
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παρουσία και αύξηση βακτηριακών πληθυσμών στο νερό, μόλις από το στάδιο του 
γονιμοποιημένου αυγού (Hansen & Olafsen, 1989). Κατά τη γέννηση, μικροοργανισμοί 
εποικίζουν τις επιθηλιακές επιφάνειες των ιχθύων, όπως συμβαίνει σε όλα τα 
σπονδυλωτά, δημιουργώντας με αυτόν τον τρόπο συμβιωτική σχέση με τον ξενιστή τους 
(Spore et al., 2011). Επίσης, για λόγους ωσμορύθμισης, οι λάρβες αρχίζουν την 
πρόσληψη νερού πριν την πλήρη απορρόφηση του λεκιθικού σάκου, με τα βακτήρια του 
περιβάλλοντος να εισέρχονται στον οργανισμό πριν αρχίσει η πρώτη διατροφή (Mangor-
Jensen & Adoff, 1987; Tytler & Blaxter, 1988; Reitan et al., 1998). Οι μικροοργανισμοί 
έπειτα, καταλήγουν στον γαστρεντερικό σωλήνα όπου πρέπει να προσαρμοσθούν στο 
νέο περιβάλλον (pH εντέρου, μικρο-αερόφιλες/αναερόβιες συνθήκες κλπ.), με αυτούς 
που θα καταφέρνουν να εποικίσουν τον ιστό του εντέρου να αποτελούν τους 
αυτόχθονους μικροοργανισμούς και αυτούς που απλά τον διαπερνούν και αποβάλλονται 
με τις απεκκρίσεις, να αποτελούν τους αλλόχθονους (Ringø & Birkbeck, 1999).  
Οι εποικισμοί αυτοί (Εικ. 1.6), εξαρτώνται από τους μικροοργανισμούς που 
υπάρχουν στο περιβάλλον του ατόμου, τη φυσιολογία του, αλλά και την απόκρισή του 
στους αρχικούς μικροβιακούς εποικιστές (Wilkinson, 2002). Έχει αποδειχθεί επίσης, ότι 
παράγοντες όπως η ηλικία, η διατροφή, περιβαλλοντικές συνθήκες, καθώς και γενετικοί 
παράγοντες του ξενιστή, επηρεάζουν την μικροβιακή ποικιλότητα στο γαστρεντερικό 
σύστημα των ιχθύων (Sakata et al., 1980; Bitterlich & Schaber, 1986; MacFarlane et 
al.,1986; Kim et al., 2007; Navarrete et al., 2009; Ward et al., 2009; Kormas et al., 2014; 
Mente et al., 2018). Ωστόσο, θεωρείται ότι η πρώτη εποίκιση του εντέρου μπορεί να 
επηρεάσει την αυτόχθονη ποικιλότητα του και στα επόμενα στάδια ανάπτυξης του 
ατόμου (Hansen & Olafsen, 1999). Έχει διαπιστωθεί επίσης, ότι τα βακτήρια του εντέρου 
διαφέρουν μεταξύ ιχθύων γλυκού και θαλασσινού νερού (Nayak, 2010), αλλά ακόμη και 
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μεταξύ θαλάσσιων ιχθύων (Givens et al. 2015; Tarnecki et al. 2017). Διαφορετική 
εντερική μικροβιακή ποικιλότητα φαίνεται να παρουσιάζουν και άτομα  του ίδιου γένους, 
με βακτήρια να προτιμούν συγκεκριμένα είδη (Askarian et al., 2009; Askarian et al., 
2011; Gioacchini et al., 2012; Zhou et al, 2012), υποδεικνύοντας ότι το πεπτικό σύστημα 
παρέχει σε αυτούς ευνοϊκές αλλά και εξειδικευμένες συνθήκες. Ωστόσο οι εργασίες 
αυτές, παρουσιάζουν σημαντικές μεθοδολογικές διαφοροποιήσεις μεταξύ τους και συχνά 
αντιφατικά αποτελέσματα. 
 
Για παράδειγμα, υπάρχει διαφορά στο χειρισμό των δειγμάτων, με έρευνες να 
χρησιμοποιούν είτε μόνο το εντερικό περιεχόμενο (digesta), είτε μόνο τον εντερικό ιστό 
ή και συνδυασμό αυτών (Colwell, 1962; Simidu et al., 1969; Newman et al., 1972; Trust, 
1975; Gilmour et al., 1976; Sugita et al., 1983). Η πιο σημαντική διαφοροποίηση έγκειται 
στη μεθοδολογία των αναλύσεων, με τις περισσότερες να πραγματοποιούνται με 
 
Εικόνα 1.6: Γραφική απεικόνιση της διαδοχής του μικροβιώματος στους 
ιχθύες κατά τα διαφορετικά στάδια ανάπτυξης ( Llewellyn, et al., 2014) 
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κλασικές μικροβιολογικές καλλιεργητικές μεθόδους, με χρήση ποικίλων θρεπτικών 
μέσων. Δύο σημαντικές βιβλιογραφικές αναφορές (Cahill, 1990; Nayak, 2010) 
παρουσιάζουν συνοπτικά τις κύριες βακτηριακές ομάδες που βρέθηκαν να συνθέτουν τη 
μικροβιακή γαστρεντερική ποικιλότητα των ιχθύων με τη χρήση αυτών των τεχνικών, 
τονίζοντας μάλιστα ότι τα δεδομένα αυτά θεωρούνται αμφιλεγόμενα, καθώς δεν 
εκφράζουν το σύνολο των βακτηριακών κοινοτήτων και την αφθονία τους, με 
αποτέλεσμα να μην επιτρέπουν πλήρως την κατανόηση της σύνθεσης και τον ρόλο των 
μικροοργανισμών αυτών στον ξενιστή τους. 
Η έλευση των μοριακών τεχνικών, η δυνατότητα απομόνωσης DNA κατευθείαν 
από το δείγμα και η χρήση του γονιδίου 16S rRNA σε πρόσφατες εργασίες για τον 
προσδιορισμό της μικροβιακής ποικιλότητας του εντέρου ιχθύων, απέδειξαν ότι 
αποτελούν αξιόπιστη μέθοδο ταυτοποίησης και προσδιορισμού της εντερικής 
μικροβιακής ποικιλότητας (Spanggaard et al., 2000; Romero & Navarrete, 2006; Wu et 
al., 2010; Lan & Love, 2012; Sorroza et al., 2012; Kormas et al., 2014; Xia et al., 2014).  
Τα τελευταία χρόνια, η δημοσίευση  εργασιών με την χρήση αυτών των μεθόδων 
διεύρυνε τις γνώσεις στον τομέα της μικροβιακής γαστρεντερικής ποικιλότητας των 
ιχθύων, με δεδομένα που αποδεικνύουν ότι η ποικιλότητα του εντέρου είναι πιο σύνθετη 
σε σχέση με τις αρχικές υποθέσεις (Li et al., 2015). Σε αυτό συνέβαλε και η πληθώρα 
των εργασιών που προέκυψε από το παγκόσμιο εγχείρημα για τη μελέτη του ανθρώπινου 
μικροβιώματος (Human Microbiome Project – HMP), κάνοντας πλέον κοινά αποδεκτό 
ότι οι μικροοργανισμοί αυτοί συμβάλουν σημαντικά, πέρα από την πέψη, στη συνολική 
υγεία του ξενιστή (Umesaki et al., 1995; Xu & Gordon, 2003; Bäckhed, 2005; 
Mazmanian et al., 2005; Wu & Wu 2012; Yoon et al., 2014; Jandhyala et al., 2015).  
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Όσον αφορά τους ιχθύες, το ενδιαφέρον των επιστημόνων έχει κυρίως 
επικεντρωθεί στη μελέτη της γαστρεντερικής ποικιλότητας ειδών της οικογένειας 
Salmonidae, λόγω της μεγάλης εμπορικής αξίας τους (Austin & A1-Zahrani, 1988; 
Ringø, 1993; Skrodenyte-Arbaciauskiene et al., 2008). Ωστόσο, για το σολομό του 
Ατλαντικού (S. salar) οι γνώσεις μας περιορίζονται σε ευρήματα κυρίως καλλιεργητικών 
μεθόδων (Jöborn et al.,1999; Ringø et al., 2000; Ringø et al., 2006; Bakke-McKellep et 
al., 2007; Askarian et al., 2012). Κάποιες πρόσφατες έρευνες που έχουν πραγματοποιηθεί 
με χρήση μοριακών τεχνικών, αφορούν ενήλικα άτομα που διαβιούν στο θαλάσσιο 
περιβάλλον (Holben et al., 2002; Hovda et al., 2007; Abid et al., 2013; Green et al., 2013; 
Hatje et al., 2014; Godoy et al., 2015). Δεδομένου όμως του ανάδρομου βιολογικού 
κύκλου ζωής του είδους και τις βαθμιαίες αλλαγές που πραγματοποιούνται στο 
γαστρεντερικό του σύστημα κατά τη μετάβαση από το γλυκό στο θαλασσινό νερό 
(Yoshimizu & Kimura,1976; Yoshimizu et al., 1976; both in Ringø et al., 1995), τα 
αποτελέσματα της βακτηριακής ποικιλότητας και της αφθονίας τους δεν μπορούν να 
θεωρηθούν δεδομένα και για τα πρώτα στάδια ανάπτυξης του. Η άποψη αυτή 
υποστηρίζεται και μέσα από την ασυμφωνία των ευρημάτων των παραπάνω εργασιών. 
Επιπλέον, έρευνες που πραγματοποιήθηκαν σε νεαρά άτομα σολομού, πάλι με μοριακές 
τεχνικές, αφορούν άτομα μεγαλύτερα του 1g (Liu et al., 2008; Skrodenyte-
Arbaciauskiene et al., 2008; Navarrete et al., 2009; Cantas et al.,2011; Reveco et al., 
2014), με αποτέλεσμα οι γνώσεις για τη βακτηριακή εποίκηση του γαστρεντερικού 
σωλήνα κατά τα στάδια της εκκόλαψης, της απορρόφησης του λεκιθικού σάκου, μέχρι 
την ανάπτυξη του σε ώριμο άτομο, να βασίζονται σε αντικρουόμενα αποτελέσματα 
(Cahill, 1990; Nayak, 2010) εντείνοντας την ανάγκη για περαιτέρω μελέτη στα στάδια 
αυτά με τη χρήση των διαθεσίμων νέων μεθόδων.  
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Όσον αφορά τα κύρια εκτρεφόμενα είδη της χώρας μας, όπως και στην περίπτωση 
του είδους S. salar, οι εργασίες επικεντρώνονται σε ενήλικα άτομα, ή νεαρά ιχθύδια, 
καθιστώντας αναγκαία τη διερεύνηση της πρώτης μικροβιακής εποίκισης του 
γαστρεντερικού τους σωλήνα και την επίδραση των συνθηκών εκτροφής (ζωντανή 
τροφή, «πράσινα νερά», συνθετικό σιτηρέσιο, νερό εκτροφής κ.α.) στη διαμόρφωση 
τους.  
Πληθώρα εργασιών αφορά διατροφικά πειράματα που σχετίζονται με τη 
διερεύνηση της επίδρασης της υποκατάστασης του ιχθυάλευρου και ιχθυελαίου στη 
διατροφή τους (Estruch et al., 2015; Parma et al., 2016), στην ανεύρεση προβιοτικών 
(Carnevali et al., 2004; Tapia-Paniagua et al., 2011; Bourouni et al., 2015), καθώς και 
στην αναγνώριση παθογόνων μικροοργανισμών (Pujalte et al., 2003; Zorrilla et al. 2003). 
Ωστόσο, μέχρι στιγμής δεν έχει προηγηθεί στοχευμένη και ολοκληρωμένη μελέτη 
σχετικά με την αυτόχθονη μικροβιακή ποικιλότητα του γαστρεντερικού τους 
συστήματος, με τη χρήση νέων μοριακών τεχνικών. Μόνη εξαίρεση αποτελεί η εργασία 
των Kormas et al. (2014) για το είδος S. aurata, στην οποία παρατηρήθηκε η παρουσία 
κοινών βακτηριακών ειδών μεταξύ ατόμων από φυσικούς πληθυσμούς και ατόμων από 
συμβατικούς και βιολογικά εκτρεφόμενους συμπάτριους πληθυσμούς, εγείροντας το 
ερώτημα αν και κατά πόσο η σύνθεση και δομή των γαστρεντερικών κοινοτήτων 
διαφέρει σε αλλοπάτριους πληθυσμούς ιχθύων.  
Παράλληλα, η ανίχνευση κοινών αλλά και ειδικών ανά είδος ιχθύος βακτηριακών 
εκπροσώπων, φαίνεται να αποτελεί καθοριστικός παράγοντας για την οικολογική 
κατανόηση του ενδιαιτήματος του εντέρου και της λειτουργίας των μικροβίων σε αυτό 
(Shade & Handelsman, 2012), που μπορούν να οδηγήσουν στη βελτιστοποίηση της 
εκτροφής των υπό μελέτη ειδών ιχθύων. 
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1.4.2. Εναλλακτικές πρωτεϊνικές πηγές στην παρασκευή ιχθυοτρόφων  
Η ραγδαία αύξηση του ανθρώπινου πληθυσμού μέσα στις επόμενες δεκαετίες, θα 
οδηγήσει σε αυξημένη ζήτηση τροφίμων (FAO, 2006; Lutz & Samir, 2010), με 
αποτέλεσμα την αύξηση της παραγωγής του πρωτογενή τομέα. Σε αυτόν ανήκει και ο 
κλάδος της υδατοκαλλιέργειας, ο οποίος αποτελεί τον ταχύτερα αναπτυσσόμενο κλάδο 
της γεωργίας και της βιομηχανίας παρασκευής ζωοτροφών (Akiyama & Hunter, 2000; 
Tacon & Forster, 2000). Ωστόσο, για να είναι εφικτή η περαιτέρω βιώσιμη ανάπτυξη του 
κλάδου, θα πρέπει αρχικά να αντιμετωπιστούν κάποιες προκλήσεις που σχετίζονται 
κυρίως με τη παραγωγή ιχθυοτροφών. 
Οι πρώτες ιχθυοτροφές παρασκευάστηκαν στις αρχές του 1900, με πρώτες ύλες να 
αποτελούν κυρίως αιματάλευρα και κρεατάλευρα από χοίρους, βοοειδή και κατά καιρούς 
ιχθυάλευρα (Embody, 1918). Ωστόσο, λόγω των κρουσμάτων εγκεφαλοπάθειας των 
βοοειδών, το 2001 η Ε.Ε. προέβη στην απαγόρευση της χρήσης κρεατάλευρων και 
οστεάλευρων από χερσαία θηλαστικά στις ζωοτροφές όλων των εκτρεφόμενων ζώων 
(EΕ/999/2001).  Έκτοτε, τα συστατικά που χρησιμοποιούνται για την παρασκευή 
ιχθυοτροφών, αλλά και των υπόλοιπων ζωοτροφών, είναι κυρίως προϊόντα και 
υποπροϊόντα αλιείας και γεωργίας, όπως ιχθυάλευρο, ιχθυέλαιο, φυτικής προέλευσης 
άλευρο και έλαιο, βιταμίνες, αντιοξειδωτικά κλπ.  
Το ιχθυάλευρο χρησιμοποιείται γενικά στις ζωοτροφές, λόγω της υψηλής 
συγκέντρωσης πρωτεϊνών που διαθέτει, ενώ ταυτοχρόνως αποτελεί πηγή ασβεστίου 
φωσφόρου και άλλων μεταλλικών στοιχείων (Cho & Kim, 2011). Επιπλέον, διαθέτει ένα 
εξαιρετικά ισορροπημένο προφίλ αμινοξέων για τους εκτρεφόμενους υδρόβιους 
οργανισμούς. Το ιχθυέλαιο, αποτελεί επίσης σημαντική πρώτη ύλη στις ιχθυοτροφές, 
παρέχοντας στα εκτρεφόμενα είδη ενέργεια και τα απαραίτητα λιπαρά οξέα (Tacon & 
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Metian, 2008). Πιο συγκεκριμένα, για τις ανάγκες διατροφής των ιχθύων στις 
υδατοκαλλιέργειες, το 68 και 88% της παγκόσμιας παραγωγής ιχθυαλεύρων και 
ιχθυελαίων αντιστοίχως χρησιμοποιείται για την παραγωγή ιχθυοτροφών, ενώ ένα 
σημαντικό ποσοστό του παραγόμενου ιχθυελαίου (13%) προορίζεται απευθείας για 
κατανάλωση από τον άνθρωπο ως συμπλήρωμα διατροφής (Naylor et al., 2009; Tacon et 
al., 2011; IFFO, 2016).  
Το ιχθυάλευρο και ιχθυέλαιο, προέρχονται από μικρά κυρίως ψάρια (όπως σαρδέλα 
και ρέγγα), τα οποία αρχικά κονιορτοποιούνται και στη συνέχεια ακολουθεί διαχωρισμός 
των υγρών (λάδι και νερό) και στερεών. Το λάδι που προκύπτει αποτελεί το «ιχθυέλαιο». 
Όσον αφορά τα στερεά μέρη, επεξεργάζονται περαιτέρω με χρήση θερμότητας και το 
τελικό προϊόν (ιχθυάλευρο), έχει τη μορφή πούδρας (Olsen et al., 2011). Η παραγόμενη 
ποσότητα ιχθυαλεύρου και ιχθυελαίου ποικίλει ανάλογα με τα είδη που 
χρησιμοποιούνται (Shepherd et al., 2005).  
Πλέον έχει αποδειχθεί, ότι αυτοί οι πόροι δεν είναι βιώσιμοι και παρουσιάζουν 
μεγάλες διακυμάνσεις όσον αφορά τη διαθεσιμότητα τους (Tacon & Metian, 2008; 
Hardy, 2010), η οποία προβλέπεται να αποτελέσει σημαντικό εμπόδιο στην ανάπτυξη 
του κλάδου της υδατοκαλλιέργειας. Για τους παραπάνω λόγους, τα τελευταία χρόνια, 
γίνεται μεγάλη προσπάθεια για μείωση του ποσοστού του ιχθυαλεύρου και ιχθυελαίου 
στις ιχθυοτροφές και εύρεση υποκατάστατων των προαναφερόμενων δύο συστατικών, 
όπως φυτικά άλευρα και έλαια, υποπροϊόντα από τις μονάδες επεξεργασίας ζώων αλλά 
και αλιευμάτων. 
1.4.3. Υποκατάστατα ιχθυαλεύρου και ιχθυελαίου 
Όπως προαναφέρθηκε, τα τελευταία χρόνια πραγματοποιείται μία σημαντική 
ερευνητική προσπάθεια για την αντικατάσταση του ιχθυαλεύρου και ιχθυελαίου στις 
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ιχθυοτροφές με πιο οικονομικές και περιβαλλοντικά βιώσιμες πρώτες ύλες. Οι 
πρωτεϊνικές πηγές φυτικής προέλευσης (κυρίως από σόγια), αποτελούν τις πιο 
διαδεδομένες αλλά και πολλά υποσχόμενες (Higgs et al., 1995; Storebakken et al., 2000; 
Gatlin et al., 2007; Tacon et al., 2011). Ως υποκατάστατα, έχουν προταθεί και δοκιμαστεί 
επίσης φυτικά άλευρα θαλάσσιας προέλευσης (Rico et al., 2016; Udayasoundari et al., 
2016), μονοκυτταρικές πρωτεΐνες (Bob-Manuel and Alfred-Ockiya, 2011; Zhang et al., 
2013; Bob-Manuel, 2014), υποπροϊόντα ασπόνδυλων ζώων (Hertrampf & Piedad-
Pascual, 2000), αλλά και μεταποιημένες ζωικές πρωτεΐνες από μη μηρυκαστικά ζώα 
(Kumar et a1., 2017), που πρόσφατα επανεντάχθηκαν ως πρώτες ύλες στην παραγωγή 
ζωοτροφών, ύστερα από άρση της απαγόρευσης χρήσης τους από την Ευρωπαική Ένωση 
(ΕΕ 56/2013). 
1.4.4. Άλευρα και έλαια φυτικής προέλευσης  
Τα φυτικής προέλευσης άλευρα, έχουν αποδειχθεί ικανά υποκατάστατα. Ωστόσο 
παρουσιάζουν ορισμένα μειονεκτήματα. Σε αρκετές περιπτώσεις, έχει παρατηρηθεί 
αδυναμία πεπτικότητας, παρουσία τοξικών παραγόντων (Francis et al., 2001; Hendricks, 
2002; Krogdahl et al., 2003; Gatlin et al., 2007), αλλά και μη ισορροπημένο προφίλ σε 
απαραίτητα αμινοξέα, που μπορούν να επηρεάσουν μεταξύ άλλων την πέψη και την 
απορρόφηση των θρεπτικών συστατικών (Francis et al., 2001). Επίσης, έχει διαπιστωθεί 
αρνητική επίδραση στα οργανοληπτικά χαρακτηριστικά, προσδίδοντας σε κάποιες 
περιπτώσεις ανεπιθύμητο χρώμα στη σάρκα των ιχθύων (Gaylord et al., 2010). 
Ανησυχίες υπάρχουν όσον αφορά και το ποσοστό των χερσαίων εκτάσεων που πλέον θα 
χρησιμοποιούνται για την διατροφή των ιχθύων, ανταγωνίζοντας στην ουσία τους 
διαθέσιμους πόρους για παραγωγή προϊόντων για την διατροφή του ανθρώπου (Kumar 
et al., 2008). 
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Εν αντιθέσει με τα χερσαία φυτά, τα μικροφύκη θα μπορούσαν επίσης να 
αντικαταστήσουν τις συμβατικές πρώτες ύλες των ιχθυοτροφών, παράγοντας μεγάλη 
βιομάζα χωρίς την απαίτηση μεγάλων χερσαίων εγκαταστάσεων. Έχει αποδειχθεί ότι 
μπορούν να παρέχουν πρωτεΐνες, λιπίδια, βιταμίνες, καροτενοϊδή, και ενέργεια (Brown 
et al., 1997; Becker, 2004) ενώ με τη βοήθεια της γενετικής μηχανικής, μπορούν να 
βελτιωθούν τα ποιοτικά τους χαρακτηριστικά (Li & Tsai, 2009; Hemaiswarya et al., 
2011; Khatoon & Pal, 2015). Ωστόσο, η παραγωγή τους παρουσιάζει αρκετές δυσκολίες 
και μεγάλο κόστος  (Becker, 2007; Sarker et al., 2016) ενώ η κυτταρική μεμβράνη 
μερικών ειδών που έχουν προταθεί, είναι δύσπεπτη (Skrede et al., 2011). 
Έρευνες έχουν πραγματοποιηθεί και σε είδη μακροφυκών (Mustafa et al., 1995; Dy 
Peñaflorida & Golez, 1996; Wassef, 2005; Ergün et al., 2009), καθώς αποτελούν πηγή 
βιταμινών, πρωτεϊνών, υδατανθράκων, ιχνοστοιχείων και άλλων βιοδραστικών ενώσεων 
(Kumar et al., 2008). Δεν απαιτούν χερσαίες εγκαταστάσεις καλλιέργειας και αποδίδουν 
μεγαλύτερη παραγωγή (σε ξηρό βάρος) σε σχέση με τη σόγια και την κράμβη (Neori et 
al., 2004). Τα αποτελέσματα των μελετών αυτών είναι ενθαρρυντικά, ωστόσο χρειάζεται 
περισσότερη έρευνα ώστε να βρεθεί το βέλτιστο ποσοστό αντικατάστασης για κάθε 
εκτρεφόμενο είδος ιχθύος και να αξιολογηθεί αν τα ποσοστά αυτά αποδίδουν οικονομικά 
σε εμπορική κλίμακα (Younis et al., 2018). 
1.4.5. Μεταποιημένες ζωικές πρωτεΐνες (ΜΖΠ) από μη μηρυκαστικά ζώα 
Σε αντίθεση με τις πρωτεΐνες φυτικής προέλευση, οι ζωϊκές πρωτεΐνες είναι 
πλούσιες σε απαραίτητα αμινοξέα και περιέχουν σημαντικές ποσότητες υδατοδιαλυτών 
πρωτεϊνών, οι οποίες, πέραν του ότι είναι ιδιαίτερα εύπεπτες, βελτιώνουν επίσης την 
γευστικότητα των ζωοτροφών (Davies et al., 2009; Burr et al., 2012; Badillo et al., 2014; 
Dong et al., 2016). Για λόγους πρόληψης, καταπολέμησης και εξάλειψης ορισμένων 
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μεταδοτικών νοσημάτων που σχετίζονταν με τη σπογγώδη εγκεφαλοπάθεια σε βοοειδή 
και αιγοπρόβατα, το ευρωπαϊκό κοινοβούλιο θέσπισε το 2001 ειδικό κανονισμό 
(EΚ/999/2001) για μείωση του δυνητικού κινδύνου με σκοπό την προστασία της υγείας 
του ανθρώπου αλλά και των ζώων.  Σύμφωνα με τον κανονισμό αυτό απαγορεύτηκε η 
σίτιση εκτρεφόμενων ζώων με πρωτεΐνη προερχόμενη από συγκεκριμένα χερσαία ζώα.  
Ωστόσο, το 2013 ύστερα από τροποποίηση του παραπάνω κανονισμού, 
αναθεωρήθηκαν κάποιοι περιορισμοί που αφορούσαν τις ζωοτροφές. Συγκεκριμένα, 
σύμφωνα με τον κανονισμό (ΕΕ) αριθ. 56/2013, όσον αφορά τα ζώα υδατοκαλλιέργειας, 
από 1η Ιουνίου του 2013, επιτρέπεται η χορήγηση μεταποιημένων ζωικών πρωτεϊνών, 
που προέρχονται από μη μηρυκαστικά καθώς και σύνθετες ζωοτροφές οι οποίες 
περιέχουν αυτές τις μεταποιημένες ζωικές πρωτεΐνες που παράγονται, διατίθενται στην 
αγορά και χρησιμοποιούνται σύμφωνα με τους γενικούς όρους που καθορίζονται στο 
συγκεκριμένο κανονισμό. Επιπροσθέτως, ο πρόσφατος κανονισμός 2017/893 τροποποιεί 
περαιτέρω τους Κανονισµούς (ΕΚ) αριθ.999/2001 και (ΕΕ) αριθ. 142/2011, 
επιτρέποντας τη χρήση και παραγωγή μεταποιημένης ζωικής πρωτεΐνης από 
εκτρεφόμενα έντοµα. Μάλιστα η Ευρωπαϊκή Αρχή για την Ασφάλεια των Τροφίμων 
(EFSA), όσον αφορά τους κινδύνους που συνδέονται με την παρουσία μολυσματικών 
πρωτεϊνών, κατέληξε στο συμπέρασμα ότι τα μη μεταποιημένα έντομα παρουσιάζουν 
χαμηλότερη επικινδυνότητα σε σχέση με των επί του παρόντος εγκεκριμένων πηγών 
πρωτεϊνών ζωικής προέλευσης (EFSA, 2015).  
Το ενδιαφέρον για ένταξη των εντόμων ως πρωτεϊνική πηγή στις ζωοτροφές 
υπάρχει εδώ και χρόνια (FAO, 2013), καθώς πολλά είδη εντόμων παρουσιάζουν υψηλής 
ποιότητας και ποσότητας πρωτεΐνη (Sánchez-Muros et al., 2014). Μέσα από μια 
πληθώρα εργασιών, έχουν προταθεί ως μία ενδιαφέρουσα πρόταση για την 
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αντικατάσταση του ιχθυαλεύρου και του σογιάλευρου (Van Huis, 2013), με τους 
εκτροφείς αλλά και τους καταναλωτές να έχουν θετική στάση απέναντι στη χρήση τους 
ως συστατικό των ζωοτροφών (Verbeke et al., 2015; Mancuso et al., 2016).  
Είδη εντόμων χρησιμοποιούνται χρόνια στην εμπορική παραγωγή και έχει 
αποδειχθεί ότι μπορούν να εκτραφούν σε βιομηχανικές εγκαταστάσεις (Oonincx & de 
Boer, 2012). Παρουσιάζουν ταχεία ανάπτυξη, μετατρέποντας αποδοτικά χαμηλής 
ποιότητας οργανικά υλικά σε πρωτεΐνες και λιπαρές ουσίες υψηλής αξίας, ενώ 
αναπαράγονται εύκολα, δεν απαιτούν καλλιεργήσιμη γη (Barroso et al., 2014; Sánchez-
Muros et al., 2014; Henry et al., 2015) και αποτελούν μέρος της φυσικής διατροφής 
πολλών ειδών ιχθύων  (Van Huis, 2013; Tran et al., 2015).  
Μερικά από τα είδη εντόμων που έχουν δοκιμαστεί με επιτυχία στις ιχθυοτροφές 
είναι: η μαύρη μύγα, (Hermetia illucens), ο μεταξοσκώληκας (Bombyx mori), ο 
σκώληκας αλεύρου (Tenebrio molitor), και η οικιακή μύγα (Musca domestica) (Awoniyi 
et al., 2004; Pimentel et al., 2004; Newton et al., 2005; St-Hilaire et al., 2007; Anand et 
al., 2008; Ijaiya & Eko, 2009; Kroeckel et al., 2012; Veldkamp et al., 2012; Tran et al., 
2015; Lock et al., 2016), με το ποσοστό υποκατάστασης ωστόσο να ποικίλει μεταξύ των 
εκτρεφόμενων ειδών ιχθύων (Henry  et al., 2015; Roncarati et al., 2015).  
Τα θρεπτικά στοιχεία επίσης φαίνεται να διαφέρουν από είδος σε είδος αλλά και 
μεταξύ των σταδίων ανάπτυξης τους (Alegbeleye et al., 2012; Van Huis, 2013; Barroso 
et al., 2014; Makkar et al., 2014; Sánchez-Muros et al., 2014;Henry et al., 2015; Tran et 
al., 2015;). Σε αυτό το σημείο ωστόσο, θα πρέπει να αναφερθεί ότι τα μόνα είδη εντόμων 
που επιτρέπει ο συγκεκριμένος ευρωπαϊκός κανονισμός να χρησιμοποιούνται για 
παραγωγή μεταποιημένης ζωικής πρωτεΐνης για χρήση στις ζωοτροφές είναι: 
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• η μαύρη μύγα των απορριμμάτων Hermetia illucens και η κοινή οικιακή 
μύγα Musca domestica  
 
• το μεγάλο σκαθάρι των αλεύρων Tenebrio molitor και μικρό σκαθάρι των 
αλεύρων Alphitobius diaperinus 
 
• ο οικοδίαιτος γρύλλος Acheta domesticus, ο στικτός μαύρος 
γρύλλος Gryllodes sigillatus και ο αγροδίαιτος γρύλλος Gryllus assimilis 
 
1.4.6. Υποκατάσταση ιχθυαλεύρου και ιχθυελαίου στις ιχθυοτροφές και 
επιπτώσεις στη μικροβιακή γαστρεντερική κοινότητα των ιχθύων 
Όπως έχει ήδη αναφερθεί, το γαστρεντερικό μικροβίωμα των ιχθύων φαίνεται να 
επηρεάζεται σημαντικά  από παράγοντες όπως η ηλικία, το περιβάλλον και η διατροφή 
(Sakata et al., 1980; Bitterlich & Schaber, 1986; MacFarlane et al., 1986; Kim et al., 2007; 
Navarrete et al., 2009; Ward et al., 2009). Δεδομένου ότι η αντικατάσταση των 
συμβατικών συστατικών των ιχθυοτροφών φαίνεται δυνατή, η μεταβολή των 
μικροβιακών κοινοτήτων του γαστρεντερικού συστήματος των ιχθύων σε διατροφικά 
πειράματα με τα νέα πειραματικά σιτηρέσια προκαλεί ανησυχία. Αιτία αποτελεί η 
συσχέτιση των μεταβολών αυτών με  ιστολογικές αλλοιώσεις που έχουν καταγραφεί στον 
γαστρεντερικό σωλήνα των εκτρεφόμενων πληθυσμών (Sitjà-Bobadilla et al., 2005; 
Merrifield et al., 2009; Cerezuela et al., 2013; Silva et al., 2011; Estruch et al., 2015; Silva 
et al., 2015; Baeza‐Ariño et al., 2016), οι οποίες μπορεί να σχετίζονται με λειτουργικές 
διαταραχές όπως η εντερίτιδα και η αυξημένη παρουσία φλεγμονωδών κυττάρων 
(Krogdahl et al., 2003; Bakke-Mckellep et al., 2007).  
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1.5. Σκοπός της Διδακτορικής διατριβής 
Σκοπός της παρούσας διδακτορικής διατριβής, αποτέλεσε: 
• Η μελέτη της επίδρασης της γεωγραφικής θέσης στην αυτόχθονη 
εντερική βακτηριακή κοινότητα εκτρεφόμενων πληθυσμών των ειδών S. 
aurata και D. labrax, από πέντε διαφορετικές και απομακρυσμένες 
μεταξύ τους περιοχές 
• Η διερεύνηση ομοιοτήτων μεταξύ της αυτόχθονης εντερικής 
βακτηριακής κοινότητας συμπάτριων πληθυσμών εκτρεφόμενων ιχθύων 
(D. puntazzo, P. pagrus, A. regius, S. aurata και D. labrax) 
• Η μελέτη της πρώτης εποίκησης και διαδοχής των βακτηριακών 
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2. ΥΛΙΚΑ ΚΑΙ ΜΕΘΟΔΟΙ 
2.1. Συνθήκες εκτροφής και συλλογή δειγμάτων  
2.1.1. Aλλοπάτριοι και συμπάτριοι πληθυσμοί ιχθύων  
Για την μελέτη της επίδρασης της γεωγραφικής θέσης στις εντερικές βακτηριακές 
κοινότητες αλλοπάτριων πληθυσμών ιχθύων, συλλέχθηκαν άτομα (4-6) των ειδών S. 
aurata και D. labrax από πέντε διαφορετικές μονάδες εκτροφής, που βρίσκονταν σε 5 
διαφορετικές και απομακρυσμένες μεταξύ τους περιοχές της Ελλάδας (Εικ. 2.1). Οι 
ιχθύες εκτρέφονταν σε πλωτούς ιχθυοκλωβούς, σε παρόμοιες συνθήκες εκτροφής 
(θερμοκρασία, pH, αλατότητα, τροφή - συχνότητα ταΐσματος, βλέπε Πίν. Π1) και κατά 
τη δειγματοληψία βρίσκονταν στο εμπορεύσιμο μέγεθος (451±86,4g και 481,3±165,5g 
νωπό βάρος για το S. aurata και D. labrax αντίστοιχα, βλέπε Πιν. Π2). 
Όσον αφορά τα δείγματα των συμπάτριων εκτρεφόμενων πληθυσμών ιχθύων, 
από την ίδια μονάδα εκτροφής στην περιοχή της Αταλάντης (Α), εκτός από τα δείγματα 
S. aurata και D. labrax, συλλέχθηκαν επίσης άτομα (n=3-5) των ειδών Diplodus 
puntazzo, Pagrus pagrus και Argyrosomus regius (Πίν. Π3). Tα δείγματα και στις δύο 
περιπτώσεις (αλλοπάτριοι και συμπάτριοι πληθυσμοί) λήφθηκαν τον ίδιο μήνα και έτος 
(Σεπτέμβριο 2014), με σκοπό την αποφυγή τυχόν εποχικών μεταβολών στην εντερική 
βακτηριακή ποικιλότητα τους. Οι ιχθύες αφέθηκαν άσιτοι για 24 ώρες πριν την 
δειγματοληψία, ώστε να απομακρυνθούν τυχόν υπολείμματα τροφής από το 
γαστρεντερικό τους σύστημα. Αμέσως μετά την αλίευση, ακολούθησε θανάτωση τους σε 
παγόνερο, τοποθέτηση σε κιβώτια από διογκωμένη πολυστερίνη (φελιζόλ) με πάγο (0°C) 
και μεταφορά τους στο εργαστήριο μέσα σε 6-14 ώρες. 
Εκεί, πραγματοποιήθηκε μέτρηση του νωπού βάρους για κάθε άτομο ιχθύος 
ξεχωριστά (Πίν. Π2 και Πίν. Π3). Έπειτα, με τη βοήθεια αποστειρωμένων χειρουργικών 
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εργαλείων, πραγματοποιήθηκε αφαίρεση του εντερικού σωλήνα από τα δείγματα, 
απομάκρυνση του εντερικού περιεχομένου (κόπρανα) και ξέπλυμα του εντερικού ιστού 
με αποστειρωμένο θαλασσινό νερό απαλλαγμένο από στερεά, διηθημένο σε ηθμό με 
μέγεθος πόρου 0,2μm, για την απομάκρυνση μικροβιακών οργανισμών που δεν ανήκαν 
στις ενδο- και επιβιωτικές μικροβιακές κοινότητες του εντερικού σωλήνα. Ακολούθησε, 
αποκοπή του μεσέντερου (midgut) και αποθήκευση του, για κάθε άτομο ξεχωριστά, σε 
κωνικό σωληνάριο 1.5 ml τύπου Eppendorf με πώμα. Τα δείγματα διατηρήθηκαν στους  
-80°C μέχρι την περαιτέρω ανάλυση τους. 
 
Εικόνα 2.1: Χάρτης με τις περιοχές των μονάδων εκτροφής από τις οποίες λήφθηκαν τα 
άτομα S. aurata και D. labrax (Nikouli et al. 2018): I: Igoumenitsa (Ηγουμενίτσα), Υ: 
Yaltra, (Γιαλτρα), Α: Atalanti (Αταλάντη), Ch: Chios (Χίος), C: Chania (Χανιά). 
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2.1.2. Νυμφική εκτροφή του είδος S. aurata  
Το πείραμα διεξήχθη σε ιχθυογεννητικό σταθμό (σε συνθήκες εμπορικής 
εκτροφής) και είχε διάρκεια τριών μηνών (Νοέμβριος 2015 – Ιανουάριος 2016). Τα 
γονιμοποιημένα αυγά προήλθαν από την ίδια ωοτοκία μίας ομάδας γεννητόρων. Η 
εκκόλαψη των αυγών και μετέπειτα η εκτροφή των λαρβών πραγματοποιήθηκαν σε 
κυλινδρικές δεξαμενές με σύστημα συνεχούς ροής φυσικού θαλασσινού νερού 
(επεξεργασμένο με μηχανικά φίλτρα και αποστειρωμένο με υπεριώδη ακτινοβολία) 
σύμφωνα με τα εγχειρίδια παραγωγής των Moretti et al. (1999; 2005). 
Κατά τη διάρκεια του πειράματος, καθημερινά πραγματοποιούνταν έλεγχος των 
φυσικοχημικών παραμέτρων (διαλυμένο οξυγόνο, θερμοκρασία, αλατότητα, pH, 
αμμωνία, νιτρικά), ώστε να διατηρούνται στα επιθυμητά επίπεδα. Τα στάδια της 
εκκόλαψης και του λεκιθικού σάκου πραγματοποιήθηκαν σε στάσιμο νερό, ενώ στα 
επόμενα στάδια υπήρχε συνεχής παροχή νερού (flow-through). 
 
Κατά τη διάρκεια της εκτροφής πραγματοποιήθηκαν 5 δειγματοληψίες (Εικ. 2.2), 
που αντιστοιχούν σε 5 διαφορετικά αναπτυξιακά/διατροφικά στάδια. Συγκεκριμένα, 
στην αρχή του πειράματος συλλέχθηκαν γονιμοποιημένα αυγά (D0) και λεκιθοφόρες 
 
Εικόνα 2.2: Χρονικά σημεία (D0 - D71) δειγματοληψιών κατά τη διάρκεια της νυμφικής εκτροφής 
του είδους S. aurata. 
 
D0 D5 D15 D21 D71
Μετανάυπλιοι Artemia sp. 




Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
07/06/2020 17:49:37 EEST - 137.108.70.13
   
27 
 
ιχθυονύμφες (D5). Μετά την έναρξη παροχής εξωτερικής τροφής, πραγματοποιήθηκαν 
δειγματοληψίες κάθε φορά πριν την αλλαγή της εκάστοτε δίαιτας (D15 = 10 μέρες 
διατροφής μόνο με τροχόζωα, D21 = 6 μέρες διατροφής με τροχόζωα και ναύπλιους 
Artemia sp., D71 = 50 μέρες διατροφής με μεταναύπλιους Artemia sp. και σταδιακή 
ένταξη εμπορικών σύμπηκτων), ώστε να μπορεί να αξιολογηθεί η επίδραση της κάθε 
τροφής ξεχωριστά, στη διαμόρφωση της βακτηριακής κοινότητας στις λάρβες S. aurata. 
Για την ανάλυση της βακτηριακής ποικιλότητας του νερού εκτροφής, σε κάθε χρονικό 
σημείο λήφθηκαν 2L νερού από τη δεξαμενή εκτροφής με τη βοήθεια αποστειρωμένων 
γυάλινων φιαλών. Μετά το πέρας κάθε δειγματοληψίας, τα δείγματα μεταφέρθηκαν στο 
εργαστήριο σε διάστημα ~2 ωρών, σε συσκευασία από διογκωμένη πολυστερίνη 
(φελιζόλ) με πάγο (0°C). 
Σε κάθε χρονικό σημείο λήφθηκαν 3 ανεξάρτητες βιολογικές επαναλήψεις 
(biological replicates) για κάθε τύπο δείγματος (αυγά - λάρβες, τροχόζωα, ναύπλιοι 
Artemia sp., μεταναύπλιοι Artemia sp., νερό εκτροφής, εμπορικά σύμπηκτα τροφών) 
υγρού βάρους ~0,25g η κάθε μία. Τα δείγματα αυτά (με εξαίρεση τα εμπορικά σύμπηκτα) 
ξεπλύθηκαν καλά με αποστειρωμένο και απαλλαγμένο από στερεά φυσικό θαλασσινό 
νερό (βλέπε § 2.1.1) για την απομάκρυνση μικροβιακών πληθυσμών από την εξωτερική 
τους επιφάνεια. Θα πρέπει να σημειωθεί ότι στα δείγματα S. aurata που λήφθηκαν σε 
όλα τα χρονικά σημεία του συγκεκριμένου πειράματος, δεν πραγματοποιήθηκε αφαίρεση 
του γαστρεντερικού σωλήνα λόγω του μικρού μεγέθους των λαρβών.  
Όσον αφορά τα δείγματα νερού, μετά από προ-διήθηση των δειγμάτων σε ηθμό 
με μέγεθος πόρου 180μm, ακολούθησε διήθηση με χρήση διηθητικού ηθμού 47mm 
τύπου GTTP ίσου πόρου με διάμετρο 0,2μm (GTTP, Millipore, USA) με τη βοήθεια 
πίεσης από ελεγχόμενη αντλία κενού (< 150 mm HG). Μετά το τέλος της διήθησης, οι 
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ηθμομεμβράνες τοποθετήθηκαν με τη χρήση αποστειρωμένης λαβίδας σε σωληνάριο 
τύπου cryovial 5 ml. Τα δείγματα διατηρήθηκαν στους  -80°C μαζί με τα υπόλοιπα 
δείγματα μέχρι την απομόνωση του DNA.  
2.1.3. Νυμφική εκτροφή του είδους S. salar 
Η νυμφική εκτροφή του είδους S. salar πραγματοποιήθηκε σε ιχθυογενετικό 
σταθμό του Norwegian University of Science and Technology, στον όρμο Ervika του 
δήμου Frøya (Trøndelag, Norway) (Εικ. 2.3). Τον Ιανουάριο του 2016, αυγά 3 θηλυκών 
ατόμων, γονιμοποιήθηκαν από το σπέρμα ενός αρσενικού ατόμου και τοποθετήθηκαν σε 
επωαστήρα γλυκού νερού σε σκοτάδι στους 7ºC. Οι γεννήτορες που χρησιμοποιήθηκαν 
προέρχονταν από εκτρεφόμενους πληθυσμούς.  
Η εκκόλαψη των αυγών πραγματοποιήθηκε μέσα σε 36 ημέρες περίπου (6/1 - 
10/2/2016), ενώ η πλήρης απορρόφηση του λεκιθικού σάκου παρατηρήθηκε σε 49 
ημέρες μετά την εκκόλαψη (29/03/2016). Σε αυτό το σημείο, τα νεαρά άτομα σολομού 
μοιράστηκαν σε δεξαμενές εκτροφής (4 δεξαμενές, 200 άτομα/δεξαμενή) και τους 
χορηγήθηκε για πρώτη φορά εξωτερική τροφή (D0). Η αρχική θερμοκρασία του νερού 
στις δεξαμενές εκτροφής ήταν 8,5 ºC,  και σταδιακά αυξήθηκε στους 12ºC  όπου και 
διατηρήθηκε μέχρι το τέλος του πειράματος.  
Από την έναρξη του πειράματος (D0) έως και την ολοκλήρωση (D93) του, η 
παροχή της τροφής γινόταν συνεχόμενα με αυτόματες ταΐστρες. Στη νυμφική εκτροφή 
του συγκεκριμένου πειράματος χρησιμοποιήθηκαν δυο πειραματικά σύμπηκτα τροφών 
(Πιν. 2.1). Οι ιχθυοπληθυσμοί των δυο δεξαμενών διατράφηκαν αποκλειστικά με 
σιτηρέσιο που περιείχε ως πηγή λιπιδίων αποκλειστικά ιχθυέλαιο (FD), ενώ οι 
ιχθυοπληθυσμοί στις υπόλοιπες 2 δεξαμενές με σιτηρέσιο που βασίζονταν αποκλειστικά 
σε έλαια φυτικής προέλευσης (VD).  
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Κατά τη διάρκεια της εκτροφής πραγματοποιήθηκαν 6 δειγματοληψίες (Πίν. 2.2) 
που αντιστοιχούσαν σε 6 διαφορετικά αναπτυξιακά στάδια (EG, YS, D0, D35, D65, 
D93). Σε κάθε στάδιο λήφθηκαν 10 δείγματα από κάθε δεξαμενή εκτροφής και 
        
        
        
        
 
Εικόνα 2.3: Φωτογραφίες από τη νυμφική εκτροφή της παρούσας διδακτορικής 
διατριβής για το είδος S. salar (από προσωπικό αρχείο). 
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ξεπλύθηκαν αμέσως 3-4 φορές με υπερκάθαρο νερό για την απομάκρυνση τυχόν 
μικροβιακών πληθυσμών που δεν σχετίζονταν με το μικροβίωμα του ξενιστή. Λόγω του 
μικρού μεγέθους των λαρβών στα χρονικά σημεία D0 (ολικό μήκος 29,9±1,6mm) και 
D35 (ολικό μήκος 38,9±5,4mm και 38,2±4,9mm, για τη διατροφή FD και VD 
αντίστοιχα), ο διαχωρισμός του εντέρου από τα υπόλοιπα εσωτερικά όργανα, αλλά και η 
τομή του, έγιναν με τη βοήθεια στερεοσκοπίου στις εγκαταστάσεις του κέντρου «Αλιείας 
και Υδατοκαλλιέργειας» του NTNU (NTNU Center of Fisheries and Aquaculture - 
SeaLab) στην πόλη Τροντχάιμ (Trondheim, Norway). Για την μεταφορά των ατόμων 
ιχθύων εκεί, πραγματοποιήθηκε σε κάθε άτομο ξεχωριστά  ξέπλυμα της εξωτερικής τους 
επιφάνειας με υπερκάθαρο νερό, τομή στην κοιλιακή χώρα και τοποθέτηση του σε 
φιαλίδιο με διάλυμα σταθεροποίησης (RNAlater®, SIGMA-ALDRICH, St. Louis, 
USA). Στα υπόλοιπα χρονικά σημεία (D65 – D93) το μέγεθος αλλά και η πλήρη 
διαμόρφωση των εσωτερικών οργάνων επέτρεψαν την επιτόπου λήψη δειγμάτων 
εντερικού ιστού. 
Παράλληλα, για την ανάλυση της βακτηριακής ποικιλότητας του νερού, σε κάθε 
χρονικό σημείο λήφθηκαν δείγματα νερού (0,1L) από κάθε δεξαμενή εκτροφής με τη 
βοήθεια αποστειρωμένων γυάλινων φιαλών και διατηρήθηκαν στους 4ºC μέχρι την άφιξη 
τους στο εργαστήριο. Εκεί, μετά από προ-διήθηση σε ηθμό με μέγεθος πόρου 180μm, 
ακολουθούσε διήθηση σε δύο διηθητικούς ηθμούς (50ml στον καθένα) με χρήση 
διηθητικού ηθμού 47mm τύπου GTTP ίσου πόρου με διάμετρο 0,2μm (GTTP, Millipore, 
USA) με τη βοήθεια πίεσης από ελεγχόμενη αντλία κενού (< 150 mm HG). Μετά το 
τέλος της διήθησης, οι ηθμομεμβράνες τοποθετήθηκαν με τη χρήση αποστειρωμένης 
λαβίδας σε σωληνάριο  τύπου cryovial των 5 ml και αποθηκεύτηκαν στους -20°C μαζί 
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με τα υπόλοιπα δείγματα μέχρι την απομόνωση του DNA. Επίσης λήφθηκαν και τρεις 
επαναλήψεις των 0,25g από την κάθε τροφή (FD, VD). 
 
Πίνακας 2.1: Συστατικά των πειραματικών τροφών FD και VD που χορηγήθηκαν στα ιχθύδια S. 
salar. Τα διαφορετικά συστατικά αναφέρονται με πράσινο χρώμα. 
 FD VD 
Συστατικά % % 
Ιχθυάλευρο 10,000 10,000 
CPSP 90 15,000 15,000 
Άλευρο από καλαμάρι 25,000 25,000 
Υδρολυμένη πρωτεΐνη γαρίδας 5,000 5,000 
Ζελατίνη ψαριών 2,000 2,000 
Πρωτεΐνη μπιζελιού 7,500 7,500 
Γλουτένη σίτου 12,500 12,500 
Ζελατοποιημένο άμυλο πατάτας 2,500 2,500 
Ιχθυέλαιο 7,200 0,000 
Έλαιο τόνου 2,300 0,000 
Kραμβέλαιο 0,000 2,900 
Λινέλαιο 0,000 2,400 
Φοινικέλαιο 0,000 4,200 
Μείγμα βιταμινών και μετάλλων 1,500 1,500 
Lutavit C35 0,030 0,030 
Lutavit E50 0,120 0,120 
Μαγιά μπύρας 5,000 5,000 
Βεταϊνη HCL 1,000 1,000 
φωσφορικό μονοαμμώνιο 3,000 3,000 
Ταυρίνη 0,350 0,350 
Σύνολο 100 100 
 
Πίνακας 2.2: Χρονικά σημεία δειγματοληψιών κατά τη νυμφική εκτροφή του είδους S. salar.  








D0 D35 D65 D93 
Μέσο βάρος (g)   0,23 0,58 2,23 4,56 
Εγκαταστάσεις Επωαστήρας  Δεξαμενές εκτροφής 
Θερμοκρασία νερού 
εκτροφής (°C)  
8,1 8,1 8,1 9 10 11 
Αριθμός δεξαμενών 1 1 1 4 4 4 
Αριθμός 
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2.2. Απομόνωση DNA 
Για τον προσδιορισμό των βακτηριακών κοινοτήτων στα δείγματα που λήφθηκαν 
από τους συμπάτριους και αλλοπάτριους πληθυσμούς ιχθύων, χρησιμοποιήθηκαν 3 – 6 
δείγματα μεσεντέρου, ανά είδος ιχθύος από κάθε περιοχή. Η απομόνωση του DNA 
πραγματοποιήθηκε με το εμπορικό κιτ απομόνωσης PowerSoil DNA Isolation kit 
(MoBio, USA) σύμφωνα με το πρωτόκολλο του κατασκευαστή. Η συγκέντρωση και η 
καθαρότητα του DNA μετρήθηκαν για κάθε δείγμα σε φασματοφωτόμετρο μικρού όγκου 
(NanoDrop, ThermoScientific, USA).  
Όσον αφορά τη νυμφική διατροφή του είδους S. aurata, για την ανίχνευση των 
βακτηριακών κοινοτήτων χρησιμοποιήθηκαν 3 ανεξάρτητες επαναλήψεις για κάθε τύπο 
δείγματος από κάθε χρονικό σημείο. Το κάθε φίλτρο νερού πριν την απομόνωση 
χωρίστηκε σε τρία ίσα μέρη και το κάθε κομμάτι χρησιμοποιήθηκε ως ανεξάρτητη 
επανάληψη. Η απομόνωση του DNA όλων των δειγμάτων, πραγματοποιήθηκε με το 
εμπορικό σετ απομόνωση QIAGEN QIAamp DNA Mini Kit (Qiagen, Hilden, Germany) 
σύμφωνα με το πρωτόκολλο του κατασκευαστή για απομόνωση από ιστούς.  
Το ίδιο εμπορικό κιτ απομόνωσης χρησιμοποιήθηκε και για τον προσδιορισμό 
των βακτηριακών κοινοτήτων στα δείγματα που λήφθηκαν κατά την νυμφική εκτροφή 
του είδους S. salar (Εικ. 2.4). Η 
απομόνωση του DNA έγινε ξεχωριστά 
για κάθε άτομο σολομού που λήφθηκε 
από κάθε δεξαμενή σε κάθε χρονικό 
σημείο (σύνολο 150 δείγματα) και στη 
συνέχεια μέρος τους ομαδοποιήθηκε 





Εικόνα 2.4: Απομόνωση DNA από τα δείγματα S. 
salar με χρήση του εμπορικού κιτ QIAGEN 
QIAamp DNA Mini Kit (Qiagen, Hilden, 
Germany). (Φωτογραφία από προσωπικό αρχείο). 
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Συνολικά από κάθε χρονικό σημείο προέκυψαν 2 ομαδοποιημένα δείγματα τα οποία 
περιλάμβαναν 4μL DNA  από το κάθε ατομικό δείγμα (Εικ. 2.5). Ομοίως, μετά την 
απομόνωση του DNA από δείγματα νερού έγινε ομαδοποίηση μέρους τους με βάση την 
πειραματική δίαιτα (FW και VW), ενώ ξεχωριστά στάλθηκε για ανάλυση το δείγμα νερού 
από τη δεξαμενή που πραγματοποιήθηκε η εκκόλαψη και απορρόφηση του λεκιθικού 
σάκου (WST). Η ίδια μέθοδος ακολουθήθηκε και στα δείγματα της χορηγούμενης 
τροφής (FD, VD). 
 
2.3. Αλληλούχιση 
Η αλληλούχιση του DNA των δειγμάτων της παρούσας διδακτορικής διατριβής 
πραγματοποιήθηκε  στις εγκαταστάσεις του εργαστηρίου MrDNA Ltd. (Shallowater, 
TX), με το ζεύγος εκκινητών S-D-Bact-0341-b-S-17 and S-D-Bact-0785-a-A-21 
(Klindworth et al., 2012), στοχεύοντας την περιοχή V3-V4 του γονιδίου 16S rRNA. Για 
τα δείγματα των συμπάτριων και αλλοπάτριων πληθυσμών ιχθύων, καθώς και της 
νυμφικής εκτροφής του είδους S. aurata, η αλληλούχιση έγινε σε μηχάνημα Roche 454 
    
 
Εικόνα 2.5: Γραφική απεικόνιση της ομαδοποίησης του DNA των ατόμων S. salar από κάθε 
δεξαμενή εκτροφής, πριν την αλληλούχιση. 
 
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
07/06/2020 17:49:37 EEST - 137.108.70.13
   
34 
 
FLX titanium, ενώ για τα δείγματα από τη νυμφική εκτροφή του S. salar σε πλατφόρμα 
Illumina MiSeq 2x300, σύμφωνα με το πρωτόκολλο του κατασκευαστή. 
2.4. Ανάλυση δεδομένων αλληλούχισης 
 Τα δεδομένα που προέκυψαν από την αλληλούχιση, επεξεργάστηκαν με το 
λογισμικό MOTHUR (Schloss et al., 2009) σύμφωνα με τα πρωτόκολλο των Kozich et 
al. (2013) και Schloss et al. (2011) ενώ η ταξινομική ανάλυση πραγματοποιήθηκε στην 
διαδικτυακή βάση δεδομένων SINA (Pruesse et al., 2012), με ελάχιστο ποσοστό 
ομοιότητας 80%. Τα ανεπεξέργαστα δεδομένα που προέκυψαν από την αλληλούχιση 
έχουν υποβληθεί στη βάση δεδομένων Sequence Read Archive 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra/) του Εθνικού Κέντρου Βιοτεχνολογικών 
Πληροφοριών των Η.Π.Α, με αριθμούς καταχώρισης SRR5161931, SRR5803847, 
SRR7946780. 
2.5. Αναλύσεις αποτελεσμάτων και γραφικές παραστάσεις 
Η στατιστική ανάλυση και οι γραφικές παραστάσεις,  πραγματοποιήθηκαν με τη 
χρήση των λογισμικών PAST (Hammer et al., 2001) και R studio (RStudio Team, 2015) 
με εργαλεία της βιβλιοθήκης enveomics.R (Rodriguez-R & Konstantinidis, 2016). Η 
ανίχνευση των κοινών και ειδικών OTUs, μεταξύ των βακτηριακών κοινοτήτων των 
διαφορετικών δειγμάτων,  έγινε με τη βοήθεια του διαδραστικού εργαλείου Venny 2.1. 
(Oliveros, 2007 – 2015). Στις εντερικές βακτηριακές κοινότητες των συμπάτριων 
πληθυσμών ιχθύων, πραγματοποιήθηκε επίσης ανάλυση δικτύων (network analysis) για 
τη διερεύνηση ομοιών ή μη βιολογικών σχέσεων των OTUs. Τα δίκτυα βασίστηκαν στις 
συσχετίσεις όλων των OTUs με βάση τον συντελεστή Spearman που προέκυψαν από τη 
χρήση του λογισμικού PAST (Hammer et al., 2001). Τα δίκτυα οπτικοποιήθηκαν με το 
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λογισμικό CYTOSCAPE 2.8.3 (Shannon et al., 2003) λαμβάνοντας υπόψη μόνο τις 
στατιστικώς σημαντικές συσχετίσεις (p <0.05) με R> 0.6 ή R< -0,6. 
Όσον αφορά τους αλλοπάτριους πληθυσμούς, οι χωρικές κατανομές των 
γαστρεντερικών βακτηριακών κοινοτήτων υπολογίστηκαν σύμφωνα με τα μακρο-
οικολογικά πρότυπα των Lennon & Locey (2017). Για τον προσδιορισμό ειδικής, ανά 
είδος ιχθύος, δυναμικής των βακτηριακών κοινοτήτων, χρησιμοποιήθηκε η μέθοδος 
“DOC” των Bashan et al. (2016), υπολογίζοντας τη συσχέτιση μεταξύ των όμοιων και 
μη OTUs για κάθε πιθανό  συνδυασμό ζευγών σε κάθε είδος ξενιστή για κάθε περιοχή. 
Επιπλέον, για την εξεύρεση πιθανών σχέσεων – αλληλεπιδράσεων μεταξύ των 
βακτηρίων του γαστρεντερικού συστήματος, πραγματοποιήθηκε ανάλυση δικτύου 
σύμφωνα με τους  Morueta-Holme et al. (2016) βασισμένη στο λόγο των θετικών 
συσχετίσεων προς το σύνολο των συσχετίσεων των πιο άφθονων OTUs που 
ανιχνεύθηκαν στο εντερικό σύστημα στα άτομα των υπό μελέτη ιχθύων.  
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3.1. Μελέτη της επίδρασης της γεωγραφικής θέσης στις αυτόχθονες εντερικές 
βακτηριακές κοινότητες αλλοπάτριων πληθυσμών των ειδών S. aurata  και 
D. labrax 
Στον Πίνακα 3.1 παρουσιάζονται τα αποτελέσματα που προέκυψαν από την 
ανάλυση των δεδομένων της πυροαλληλούχισης για τα δείγματα μεσεντέρου που 
λήφθηκαν από τους αλλοπάτριους πληθυσμούς S. aurata και D. labrax. Παρά το μικρό 
αριθμό  αλληλουχιών σε μερικές περιπτώσεις, η κάλυψη των βακτηριακών OTUs στην 
παρούσα εργασία, με βάση τις καμπύλες αραιοσύστασης ήταν επαρκής (Εικ. Π1). Οι 
βακτηριακές κοινότητες του γαστρεντερικού συστήματος δεν παρουσίασαν στατιστικώς 
σημαντικές διαφορές μεταξύ των διαφορετικών περιοχών εκτροφής (p>0,05), στα δύο 
είδη ιχθύων που μελετήθηκαν, ενώ σε κάθε περίπτωση μόλις 10-21 OTUs κατείχαν  ≥ 
80% της συνολικής σχετικής αφθονίας (Πιν. 3.1).  
Τα OTUs που ανιχνεύθηκαν στο εντερικό σύστημα των ατόμων S. aurata και D. 
labrax, που λήφθηκαν από τις 5 διαφορετικές και απομακρυσμένες μεταξύ τους μονάδες 
Πίνακας 3.1: Αποτελέσματα της πυροαλληλούχισης για τις βακτηριακές κοινότητες των δειγμάτων 
εντέρου των ατόμων S. aurata (SA) και D. labrax (DL). C: Χίος, I: Ηγουμενίτσα, Ch: Χανιά, Y: 
Γιάλτρα, A: Αταλάντη. 
 Αλληλουχίες OTUs Αριθμός πιο άφθονων OTUs ( αθροιστική αφθονία ≥ 80%) 
Κυρίαρχο OTU, σχετική αφθονία και 
κοντινότερος συγγενής 
Περιοχή SA DL SA DL SA DL SA DL 
C 827 ± 512,4 Ν=4 
2395 ± 725,4 





I 2360 ± 1972,7 Ν=5 
1809 ± 571,3 






Ch 2407 ± 1771,0 Ν=6 
2148 ± 1785,2 






Y 2656 ± 1529,0 Ν=6 
697 ± 367,3 





A 2533 ± 1052,7 Ν=5  
1574 ± 1005,9 
Ν=4 14 ± 8,1 13 ± 6,1 11 (80,0) 12 (80,1) 
OTU0002 (17,7) 





Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
07/06/2020 17:49:37 EEST - 137.108.70.13
   
37 
 
εκτροφής, ανήκαν σε 11 βακτηριακά φύλα (Εικ. 3.1). Τα φύλα Proteobacteria, Firmicutes 
και Actinobacteria αποτέλεσαν τα πιο άφθονα (≥ 78%) σε όλα τα δείγματα.  Εκπρόσωποι 
των Bacteroidetes, βρέθηκαν σε όλα τα δείγματα και στα δύο είδη, αλλά σε χαμηλότερη 
σχετική αφθονία. Τα υπόλοιπα φύλα (Chloroflexi, Spirochaetae, Deinoccocus – 
Thermus, Cyanobacteria, Saccharibacteria, Gemmatimonadetes, Acidobacteria) 
ανιχνεύθηκαν μόνο σε μερικές περιπτώσεις και μάλιστα σε χαμηλή σχετική αφθονία  (≤ 
1,5%). 
 
Πιο συγκεκριμένα, όσον αφορά το φύλο Proteobacteria στα δείγματα του είδους 
S. aurata, στις τέσσερις περιοχές (Γιάλτρα, Χανιά, Χίο, Ηγουμενίτσα), κυριάρχησε το 
υπόφυλο των β-Proteobacteria, ενώ στην πέμπτη περιοχή (Αταλάντη), τα β- και γ-
Proteobacteria συγκυριαρχούσαν με 22,1% και 23,7%, σχετική αφθονία αντίστοιχα (Εικ. 
3.1). Γενικά τα γ-Proteobacteria στην παρούσα εργασία, αποτέλεσαν το δεύτερο πιο 
άφθονο υπόφυλο των Proteobacteria, ενώ τα α-Proteobacteria βρίσκονταν πάντα σε 
 
 
Εικόνα 3.1: Συστηματική ταξινόμηση των βακτηριακών εκπροσώπων του γαστρεντερικού 
συστήματος των ιχθύων S. aurata και D. labrax (Nikouli et al. 2018). 
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χαμηλή αφθονία. Αντίθετα, στο είδος D. labrax, στις τρεις από τις πέντε περιοχές (Χανιά, 
Γιάλτρα, Αταλάντη) το υπόφυλο γ-Proteobacteria ήταν το κυρίαρχο, ακολουθούμενο από 
τα β- και α-Proteobacteria. Στις υπόλοιπες περιοχές  (Ηγουμενίτσα και Χίος), τα β- 
Proteobacteria κυριάρχησαν και πάλι. Στο D. labrax καταγράφηκαν μεγαλύτερες 
σχετικές αφθονίες των α-Proteobacteria σε σχέση με το S. aurata (Εικ. 3.1). Οι κυρίαρχες 
τάξεις και στις πέντε περιοχές εκτροφής που μελετήθηκαν και για τα δύο είδη ήταν οι 
ακόλουθες: Micrococcales, Corynebacteriales, Propionibacteriales, Bifidobacteriales, 
Flavobacteriales, Bacteroidales, Bacillales, Lactobacillales, Burkholderiales και 
Pseudomonadales.  
Μετά από σύγκριση των εντερικών βακτηριακών ειδών (OTUs) των δύο ειδών 
ιχθύων, μεταξύ των πέντε διαφορετικών γεωγραφικών περιοχών, παρατηρήθηκε η 
παρουσία κοινών OTUs (8 στο είδος S. aurata και 10 στο D. labrax, βλέπε Εικ. 3.2) σε 
όλα τα άτομα ανεξαρτήτου περιοχής. Πέντε (5) από αυτά τα OTUs, ήταν επίσης κοινά 
μεταξύ των δύο διαφορετικών ειδών ιχθύων (Εικ. 3.3),  και ταξινομήθηκαν ως κοντινοί 
συγγενείς των ειδών Delftia acidovorans (Burkholderiales), Pseudomonas panacis 
(Pseudomonadales), Pelomonas puraquae (Burkholderiales), Propionibacterium acnes 
(Propionibacteriales) και Atopostipes suicloacalis (Lactobacillales). Με βάση τη σχέση 
μεταξύ του αριθμού των αντιγράφων του γονιδίου 16S rDNA και του τάχους αύξησης 
των βακτηρίων (Roller et al., 2016), ο χρόνος διπλασιασμού αυτών των 
μικροοργανισμών κυμαίνεται μεταξύ 0,8 - 2,0 h-1 (Nikouli et al. 2018).  
Η γεωγραφική θέση (απόσταση) των μονάδων εκτροφής δεν παρουσίασε 
συσχέτιση με την αφθονία των OTUs ή τον αριθμό των κοινών OTUs στις 
γαστρεντερικής βακτηριακές κοινότητες των δύο ειδών ιχθύων (Εικ. 3.4). Παράλληλα, 
συγκρίνοντας τις γαστρεντερικές βακτηριακές κοινότητες τους, με τη χρήση του δείκτη 
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ομοιότητας Bray-Curtis, (NMDS, Εικ. 3.5), τα αποτελέσματα δεν επέδειξαν σαφή 
διαχωρισμό μεταξύ των δύο υπό μελέτη ειδών (ANOSIM χρησιμοποιώντας την 
Ευκλείδεια απόσταση p = 0,391, R=9,3-05). Ομοίως, ούτε η ανάλυση διασποράς με έναν 
παράγοντα (one-way ANOVA) υπέδειξε στατιστικώς σημαντικές διαφορές μεταξύ των 





Εικόνα 3.2: Κοινά OTUs στις εντερικές βακτηριακές κοινότητες μεταξύ των ατόμων των διαφορετικών 




Εικόνα 3.3: Κοινά OTUs στις εντερικές βακτηριακές κοινότητες των δύο ειδών ιχθύων (S. aurata 
και D. labrax) 
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Εικόνα 3.4: Γραφική παράσταση της σχέσης των κοινών OTUs και της συνολικής αφθονίας 
των OTUs με την απόσταση μεταξύ των διαφορετικών μονάδων εκτροφής των ιχθύων S. 
aurata και D. labrax. 
 
 
Εικόνα 3.5: NMDS απεικόνιση (Μήτρα αποστάσεων κατά Bray-Curtis) των βακτηριακών 
κοινοτήτων των δειγμάτων S. aurata (κόκκινη γραμμή) και D. labrax (μπλε γραμμή). 
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Επιπλέον, με τη χρήση της μεθόδου “DOC” (όπως αυτή περιγράφεται στην § 
2.5.), οι συσχετίσεις μεταξύ των ομοιοτήτων και των διαφορών στη δομή των εντερικών 
βακτηριακών κοινοτήτων, βρέθηκαν θετικές και για τα δύο είδη (r= 0,477 και 0,574,  
p<0,002 στα είδη S. aurata και D. labrax, αντίστοιχα), υποδεικνύοντας υψηλές ατομικές 
διαφορές, όσον αφορά τις αφθονίες των OTUs, ακόμα και μεταξύ των ατόμων του ίδιου 
πληθυσμού (Εικ. 3.6).  Τέλος, η ανάλυση δικτύου (Εικ. 3.7), με βάση τον λόγο των 
θετικών προς των ολικών συσχετίσεων των πιο άφθονων OTUs (που υπολογίστηκαν για 
κάθε είδος ξεχωριστά) διέφεραν σημαντικά (p<0,05). 
 
 
Εικόνα 3.6: Γραφική απεικόνιση των συσχετίσεων μεταξύ των όμοιων και διαφορετικών OTUs για 
κάθε πιθανό συνδυασμό ζευγών σε κάθε είδος ξενιστή (S. aurata και D. labrax) για κάθε περιοχή 
(Igoumenitsa, Yaltra, Atalanti, Chios, Chania). 
 
 
Εικόνα 3.7: Γραφική απεικόνιση του 
λόγου των θετικών συσχετίσεων προς το 
σύνολο των συσχετίσεων (Pearson, −0,7 
> R > 0,7, p < 0,05) των πιο άφθονων 
OTUs που ανιχνεύθηκαν στο εντερικό 
σύστημα των εκτρεφόμενων ατόμων S. 
aurata και D. labrax. Οι κατακόρυφες 
γραμμές υποδεικνύουν το τυπικό 
σφάλμα.  
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3.2. Προσδιορισμός των αυτόχθονων εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων σε 
συμπάτριους πληθυσμούς εκτρεφόμενων ιχθύων 
Από την ανάλυση των αποτελεσμάτων της πυροαλληλούχισης για τα δείγματα 
μεσεντέρου των ιχθύων D. puntazzo (DP), P. pagrus (PP), A. regius (AR), S. aurata (SA) 
και D. labrax (DL), προέκυψαν συνολικά 181 διαφορετικά OTUs. Σύμφωνα με την 
ανάλυση αραιοσύστασης η κάλυψη των βακτηριακών OTUs ήταν επαρκής (Εικ. Π3). Η 
φυλογενετική ανάλυση έδειξε ότι η πλειοψηφία αυτών ταξινομήθηκε στο βακτηριακό 
φύλο Proteobacteria (με σχετική αφθονία 66,8%). Το φύλο αυτό, παρουσίασε τη 
μεγαλύτερη σχετική αφθονία στις εντερικές βακτηριακές κοινότητες και στα 5 είδη 
εκτρεφόμενων ιχθύων, ενώ σε αυτό επίσης ανήκε και το κυρίαρχο OTU του κάθε 
ξενιστή. Συνολικά, ανιχνευθήκαν 8 βακτηριακά φύλα (Proteobacteria, Actinobacteria, 
Firmicutes, Bacteroidetes, Chloroflexi, Nitrospirae, Cyanobacteria και Deinococcus-
Thermus).  
    
Εικόνα 3.8: Σχετική αφθονία των βακτηριακών φύλων που ανιχνεύθηκαν στον εντερικό σωλήνα  
των συμπάτριων εκτρεφόμενων ιχθύων S. aurata (SA), D. labrax (DL), D. puntazzo (DP), P. pagrus 
(PP) και A. regius (AR).  
 
































Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
07/06/2020 17:49:37 EEST - 137.108.70.13
   
43 
 
Τα φύλα Actinobacteria, Firmicutes και Bacteroidetes (με σχετική αφθονία 
17,0%, 9,7% και 5,9% αντίστοιχα) αποτέλεσαν τα αμέσως πιο άφθονα από τα 
Proteobacteria (Εικ. 3.8), ενώ τα φύλα Chloroflexi, Nitrospirae, Cyanobacteria και 
Deinococcus-Thermus ανιχνεύθηκαν σε σχετική αφθονία ≤0,2%. Παράλληλα, 19 OTUs 
(με συνολική σχετική αφθονία 0,6%) δεν ταξινομήθηκαν σε κανένα γνωστό βακτηριακό 
φύλο και χαρακτηρίστηκαν ως «μη ταξινομημένα» (unclassified). 
Τα Proteobacteria εκπροσωπήθηκαν κυρίως από είδη των  β- και γ- Proteobacteria 
(Εικ. 3.9), ενώ η σχετική αφθονία του υπόφυλου α-Proteobacteria και στα πέντε είδη 
ιχθύος παρέμεινε σε χαμηλά ποσοστά (≤10,2%). Το κυρίαρχο OTU κάθε ξενιστή, 
κατέγραψε σχετική αφθονία ≥14,67% και διέφερε ανά είδος ιχθύος. Μόνη εξαίρεση 
αποτέλεσε το OTU002, το οποία ήταν το κυρίαρχο στα είδη ιχθύων SA και DP και 
ταξινομήθηκε ως Delftia acidovorans. Οι κοντινότεροι συγγενείς των υπόλοιπων 
κυρίαρχων OTUs ήταν οι Pseudomonas veronii, Hydrogenophilus thermoluteolus και 
Enterobacter cloacae (Πιν. 3.2). Επίσης, σε κάθε είδος ξενιστή παρατηρήθηκε ότι ένα 
σύνολο αποτελούμενο από μόλις 6 – 12 OTUs κατείχε σχετική αθροιστική αφθονία  ≥ 
80% (Πιν. 3.2) με την κατανομή της αφθονίας τους ωστόσο να διαφέρει από ξενιστή σε 
ξενιστή (Εικ. Π4). 
Περαιτέρω σύγκριση των βακτηριακών εκπροσώπων μεταξύ των πέντε 
διαφορετικών ξενιστών, έδειξε την παρουσία 7 κοινών OTUs (Εικ. 3.10), 
υποδεικνύοντας ότι μόλις το 3,9% των συνολικών ανιχνευμένων OTUs ήταν κοινό 
μεταξύ αυτών. Παρά τις διαφορές που καταγράφηκαν, η στατιστική ανάλυση έδειξε ότι 
δεν υπάρχουν σημαντικές διαφορές (p>0,05), όσον αφορά την παρουσία των OTUs 
μεταξύ των εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων των πέντε συμπάτριων εκτρεφόμενων 
ιχθύων (SA, DL, DP, PP, AR), ενώ ούτε η παρατηρηθείσα αφθονία διέφερε σημαντικά 
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(Εικ. 3.11).   H γραφική απεικόνιση στο χώρο με NMDS (non-metric multidimensional 
scaling) (Εικ. 3.12), βασισμένη στον δείκτη ομοιότητας Bray-Curtis μεταξύ των 
βακτηριακών κοινοτήτων όλων των δειγμάτων για κάθε είδος ιχθύος (SA, DL, DP, PP, 
AR), δεν έδειξε ομαδοποίηση των εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων ανά ξενιστή. 
Ωστόσο, θα πρέπει να σημειωθεί ότι διαφορές μεταξύ των πέντε διαφορετικών ιχθύων 
έδειξε η ανάλυση δικτύων (Εικ. 3.13), σύμφωνα με την οποία το είδος Α. regius είχε με 
διαφορά τις περισσότερες συνδέσεις με OTUs (2013) ενώ το DP τις λιγότερες (42, βλέπε 
Πιν. Π4). Ο αριθμός συνδέσεων στα είδη SA, DL  και PP ήταν 310, 223 και 118 





Εικόνα 3.9: Σχετική αφθονία των ανιχνευμένων υπόφυλων του βακτηριακού φύλου Proteobacteria 
στο εντερικό σύστημα των συμπάτριων εκτρεφόμενων ιχθύων S. aurata (SA), D. labrax (DL), D. 
puntazzo (DP), P. pagrus (PP) και A. regius (AR).  
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Εικόνα 3.10: Κοινά OTUs στο εντερικό σύστημα των συμπάτριων εκτρεφόμενων ιχθύων S. 
aurata (SA), D. labrax (DL), D. puntazzo (DP), P. pagrus (PP) και A. regius (AR).   
 
Πίνακας 3.2: Αποτελέσματα της πυροαλληλούχισης για τις βακτηριακές κοινότητες στο εντερικό 
σύστημα των συμπάτριων εκτρεφόμενων ιχθύων S. aurata (SA), D. labrax (DL), D. puntazzo (DP), P. 
pagrus (PP) και A. regius (AR) και οι κοντινότεροι συγγενείς τους. 
Ξενιστής 
Reads OTUs Αριθμός πιο άφθονων OTUs        
(αθροιστική αφθονία ≥ 80%) 
Κυρίαρχο OTU, σχετική αφθονία 
και κοντινότερος συγγενής 
SA 
1574 ± 1005,9 




Delftia acidovorans  
DL 
2533 ± 1052,7 
N=5 
14 ± 8,1 12 
(80,1) 
Otu0005 (14,67%) 
Pseudomonas veronii  
DP 
2454 ± 1140,5 
N=3 





3027 ± 1957,3 
N=3 





3519 ± 2283,4 
N=5 
25 ± 20,8 11 
(81,5) 
Otu0007 (25,04) 
Enterobacter cloacae  
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Εικόνα 3.12: NMDS απεικόνιση (μήτρα αποστάσεων κατά Bray-Curtis) των βακτηριακών 
κοινοτήτων στον εντερικό σωλήνα των συμπάτριων εκτρεφόμενων ιχθύων S. aurata 
(κόκκινο), D. labrax (πράσινο), D. puntazzo (ροζ), P. pagrus (μπλε) και A. regius (μαύρο).   
 
 
Εικόνα 3.11: Αφθονία βακτηριακών ειδών (OTUs) στο εντερικό σύστημα των συμπάτριων 
εκτρεφόμενων ιχθύων S. aurata (SA), D. labrax (DL), D. puntazzo (DP), P. pagrus (PP) και A. 
regius (AR). Οι κατακόρυφες γραμμές υποδεικνύουν την τυπική απόκλιση.   
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3.3. Πρώτη εποίκηση και διαδοχή των βακτηριακών κοινοτήτων σε 
ιχθυονύμφες του είδους S. aurata 
Στην παρούσα ενότητα παρουσιάζονται τα αποτελέσματα από την ανάλυση των 
περιβαλλοντικών δειγμάτων (νερό εκτροφής, παρεχόμενη ζωντανή τροφή και σιτηρέσια) 
και των δειγμάτων S. aurata, από το πείραμα της νυμφικής εκτροφής του. Από την 
επεξεργασία των αποτελεσμάτων της πυροαλληλούχισης και αφού προηγήθηκε 
ποιοτικός έλεγχος και αφαίρεση των αλληλουχιών που εμφανίστηκαν μόνο μία φορά στο 
σύνολο των δεδομένων (singletons), προέκυψαν 1917 λειτουργικές ταξινομικές ομάδες 
      
Εικόνα 3.13: Δομή δικτύων των σχέσεων μεταξύ των OTUs που ανιχνεύθηκαν στον εντερικό σωλήνα 
των συμπάτριων εκτρεφόμενων ιχθύων S. aurata (SA), D. labrax (DL), D. puntazzo (DP), P. pagrus 
(PP) και A. regius (AR). Οι τετράγωνοι κίτρινοι κόμβοι αντιπροσωπεύουν τα πέντε είδη ιχθύων ενώ 
οι στρογγυλοί τα OTUs που παρουσίασαν στατιστικώς σημαντικές συσχετίσεις (p <0,05, R> 0,6) με 
βάση τον συντελεστή Spearman. 
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(OTUs, Operational Taxonomic Units). Με βάση τις καμπύλες αραιοσύστασης (Εικ. Π5) 
και τον δείκτη Chao1 (Πιν. Π5), το βάθος της αλληλούχισης ήταν ικανοποιητικό για την 
πλειοψηφία των δειγμάτων.  
Σύμφωνα με τον Πίνακα 3.3, ο μέσος όρος των OTUs στα δείγματα κυμάνθηκε 
από 93 ± 2,1 (D5) έως 366 ± 49,2 (WD0_5). Η παρατηρηθείσα (observed) αφθονία ειδών 
(OTUs) στα δείγματα S. aurata (SA) ήταν χαμηλότερη στο χρονικό σημείο D5 (93 ± 2,1), 
ενώ στο D0 καταγράφηκε η μεγαλύτερη τυπική απόκλιση (217 ± 87,5). Ωστόσο δεν 
παρατηρήθηκαν μεγάλες μεταβολές στην αφθονία των OTUs μετά το άνοιγμα του 
στόματος (D15, D21, D71, βλέπε Εικ. Π6). Όσον αφορά τους υπόλοιπους τύπους 
δειγμάτων (νερό εκτροφής και παρεχόμενες τροφές), η παρατηρηθείσα αφθονία τους 
(Πιν. 3.3) σε κάθε χρονικό σημείο ήταν πάντα μεγαλύτερη από αυτή των δειγμάτων S. 
aurata (με εξαίρεση το δείγμα ΑΝ). Σύμφωνα με τους δείκτες ποικιλότητας Shannon H 
Πίνακας 3.3: Αποτελέσματα της πυροαλληλούχισης για τις βακτηριακές κοινότητες των 
περιβαλλοντικών δειγμάτων (νερό εκτροφής, παρεχόμενη ζωντανή τροφή και σιτηρέσια) και των 
δειγμάτων S. aurata για κάθε χρονικό σημείο (D0 – D71). 
Τύπος δείγματος Κωδικός Δείγματος Reads OTUs 
S. aurata 
D0 4525,3 ± 1930,9 
Ν=3 
217,3 ± 87,5 
D5 6872,5 ± 1065,6 
Ν=2 
92,5 ± 2,1 
D15 2831,0 ± 1521,6 
Ν=3 
160,7 ± 30,1 
D21 1063,7 ± 447,7 
Ν=3 
141,0 ± 29,5 
D71 1346,5 ± 494,3 
Ν=2 
140,5 ± 4,9 
Νερό εκτροφής 
WD0_5 11331,3 ± 4103,6 
Ν=3 
366,3 ± 49,2 
WD15 10260,7 ± 1145,7 
Ν=3 
327,7 ± 8,0 
WD21 4634,3 ± 2064,9 
Ν=3 
335,3 ± 33,5 
WD71 5373,0 ± 2577,2 
Ν=3 
288,0 ± 49,7 
Τροχόζωα RT 4244,7 ± 1281,1 Ν=3 
288,0 ± 42,0 
Α. salina 
(ναύπλιοι) 
AN 14363,0 ± 2992,5 
Ν=3 
137,0 ± 6,6 
Α. salina 
(μεταναύπλιοι) 
AM 9002,0 ± 12516 
Ν=3 
223,7 ± 14,0 
Εμπορικά Σύμπηκτα CD 2266,3 ± 1007,7 Ν=6 
257,2 ± 36,0 
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και Simpson 1-D (Πιν. Π5), παρατηρήθηκε μεγάλη ποικιλότητα σε όλα τα δείγματα, με 
την κυριαρχία να  ανήκει μόνο σε μερικά είδη.  
Η γραφική απεικόνιση στο χώρο με NMDS (Εικ. 3.15), βασισμένη στην μήτρα 
ομοιότητας μεταξύ των βακτηριακών κοινοτήτων όλων των δειγμάτων υπολογισμένη με 
το δείκτη Bray–Curtis, έδειξε μη επικάλυψη και σαφή διαχωρισμό μεταξύ των 
διαφορετικών τύπων δειγμάτων. Συγκρίνοντας τις βακτηριακές κοινότητες των 
δειγμάτων SA, παρατηρήθηκε η παρουσία 10 κοινών OTUs και στα πέντε χρονικά 
σημεία που μελετήθηκαν (Εικ. 3.16 και Εικ. Π7), τα οποία ανιχνεύθηκαν επίσης σε 
δείγματα του περιβάλλοντος εκτροφής (νερό εκτροφής και τροφές). Οι ταξινομικά 
κοντινοί χαρακτηρισμένοι συγγενείς τους είναι οι Pseudophaeobacter arcticus, 
Tropicibacter multivorans, Polaribacter haliotis, Pseudophaeobacter porticola, 
Phaeobacter piscinae, Phaeobacter sp., Alteromonas macleodii, Phaeobacter 
marinintestinus, Rhizobiales sp. and Leisingera methylohalidivorans (Εικ. 3.16). Θα 
πρέπει να αναφερθεί επίσης, ότι σε όλα τα χρονικά σημεία, ένα ποσοστό OTUs  (19,2% 
 
Εικόνα 3.15: NMDS απεικόνιση (Μήτρα αποστάσεων κατά Bray-Curtis) των βακτηριακών 
κοινοτήτων των δειγμάτων S. aurata (D0, D5, D15, D21, D71), νερού (WD0_5, WD15, WD21, 
WD71) και τροφών (RT, AN, AM, CD). 
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– 69,9%) ανιχνεύθηκε αποκλειστικά στον ξενιστή (SA), με τα γονιμοποιημένα αυγά να 
καταγράφουν το μεγαλύτερο ποσοστό (D0). Μετά το άνοιγμα του στόματος (D15)  
παρατηρήθηκε μείωση του ποσοστού των ειδικών προς τον ξενιστή OTUs,  με τις 
βακτηριακες κοινότητες του ξενιστή να παρουσιάζουν μεγαλύτερη ομοιότητα με τις 
τροφές παρά με το νερό εκτροφής (Εικ. Π8).    
Η φυλογενετική ανάλυση κατέδειξε την παρουσία 19 βακτηριακών φύλων 
(Proteobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Verrucomicrobia, Actinobacteria, 
Cyanobacteria, Planctomycetes, Fusobacteria, Gracilibacteria, Deinococcus-Thermus, 
Chloroflexi, Omnitrophica, Chlorobi, Saccharibacteria, Thermotogae, Spirochaetae, 
Acidobacteria, Gemmatimonadetes and SBR1093, βλέπε Εικ. 3.17) με επικράτηση των 
Proteobacteria και Bacteroidetes (65,0% και 22,0% σχετική αφθονία αντίστοιχα). Τα 
υπόλοιπα φύλα βρέθηκαν σε σχετική αφθονία ≤1,0%, με εξαίρεση τo φύλο 
Actinobacteria (1,6% σχετική αφθονία). Παράλληλα, ένα 4,1% δεν ταξινομήθηκε σε 
 
Εικόνα 3.16: Κοινά OTUs μεταξύ των δειγμάτων S. aurata και στα 5 διαφορετικά χρονικά 
σημεία που μελετήθηκαν (D0, D5, D15, D21, D71) και οι κοντινοί χαρακτηρισμένοι συγγενείς 
τους. 
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κανένα από τα γνωστά βακτηριακά φύλα για αυτό και χαρακτηρίστηκαν ως «μη 
ταξινομημένα» (unclassified).  
Οι βακτηριακές κοινότητες στα δείγματα SA,  παρουσίασαν μεταβολή στη δομή 
και σύνθεση τους κατά τα πέντε χρονικά σημεία που μελετήθηκαν στην παρούσα εργασία 
(D0, D5, D15, D21, D71). Πιο συγκεκριμένα, το φύλο Proteobacteria κυριάρχησε κατά 
το χρονικό σημείο D0 (με σχετική αφθονία 59,2%), ενώ  το Bacteroidetes βρίσκονταν σε 
χαμηλή αφθονία (13,7%). Στη συνέχεια, στο χρονικό σημείο D5 επικράτησε το 
Bacteroidetes (με σχετική αφθονία 78,6%). Από το χρονικό σημείο D15 και μέχρι το 
τέλος του πειράματος (D17) η σχετική αφθονία του φύλου Bacteroidetes κυμάνθηκε σε 
χαμηλά επίπεδα ενώ το Proteobacteria αποτέλεσε και πάλι το κυρίαρχο φύλο (με σχετική 
αφθονία 66,5% – 91,6%).  
Η κυριαρχία του φύλου Bacteroidetes κατά το χρονικό σημείο D5 οφειλόταν 
κυρίως στην παρουσία εκπροσώπων του γένους Tenacibaculum (με σχετική αφθονία 
77,0%). Όσον αφορά το Proteobacteria (Εικ. Π9), το υπόφυλου α-Proteobacteria (με 
σχετική αφθονία 18,1% – 63,4%) αποτελούσε το κυρίαρχο, ακολουθούμενο από το 
υπόφυλο γ-Proteobacteria. H οικογένεια Rhodobacteraceae ήταν η πιο άφθονη σε όλα τα 
χρονικά σημεία (με σχετική αφθονία 25,2% – 60,3%), εκτός από τo χρονικό σημείο D5, 
όπου τα Proteobacteria βρίσκονταν σε χαμηλότερη σχετική αφθονία και αποτελούνταν 
κυρίως από είδη που σχετίζονταν με την κλάση OCS116 (με σχετική αφθονία 16,7%). 
Είδη της ίδιας κλάσης συνείσφεραν και στο χρονικό σημείο D0, με σχετική αφθονία 
10,1%. Στα υπόλοιπα χρονικά σημεία, οι δεύτερες σε σειρά πιο άφθονες οικογένειες των 
Proteobacteria ήταν οι: Pseudoalteromonadaceae (D15 με σχετική αφθονία 19,9%), 
Vibrionaceae  (D21 με σχετική αφθονία13,5%) και Moraxellaceae (D71 με σχετική 
αφθονία 9,6%). 
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Μεταβολές στη σύνθεση των βακτηριακών κοινοτήτων καταγράφηκαν επίσης 
και στα δείγματα του νερού εκτροφής μεταξύ των δειγματοληψιών (Εικ. 3.17). Αρχικά, 
στα χρονικά σημεία που το νερό της δεξαμενής ήταν στάσιμο (WD0_5) κυριαρχούσε το 
φύλο Βacteroidetes (με σχετική αφθονία 65%). Στα χρονικά σημεία D15 και D21 
κυριαρχούσε το φύλο Proteobacteria (με σχετική αφθονία 75,7% και 68,6 % αντίστοιχα), 
ενώ στην τελευταία δειγματοληψία (D71) το φύλο Bacteroidetes ήταν και πάλι το πιο 
άφθονο (με σχετική αφθονία 53,6%).  
Η αφθονία του φύλου Proteobacteria στα δείγματα WD0_5, WD21 και WD71 
οφειλόταν στην οικογένεια Rhodobacteraceae (με 14,4%, 45,8% και 21,4% σχετική 
αφθονία αντίστοιχα), ενώ στο χρονικό σημείο WD15 η οικογένεια Oceanospirillaceae 
κατείχε το 51,1% της συνολικής σχετικής αφθονίας. Το φύλο Bacteroidetes 
εκπροσωπήθηκε κυρίως από την οικογένεια Flavobacteriacea, η οποία κατέγραψε 
αύξηση στη σχετική αφθονία κατά τη διάρκεια του πειράματος (από 12,6% σχετική 
 
Εικόνα 3.17: Σχετική αφθονία των ανιχνευμένων βακτηριακών φύλων στα δείγματα S. aurata (D0, 
D5, D15, D21, D71), νερού (WD0_5, WD15, WD21, WD71) και τροφών (RT, AN, AM, CD) 











































































Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
07/06/2020 17:49:37 EEST - 137.108.70.13
   
53 
 
αφθονία στο χρονικό σημείο WD0_5 σε 37,9% σχετική αφθονία στο WD71). Ωστόσο η 
κυρίαρχη οικογένεια στο νερό εκτροφής στο χρονικό σημείο WD0_5 ήταν η 
Cryomorphaceae με σχετική αφθονία 51,9%. 
Οι διαφορετικές παρεχόμενες τροφές παρουσίασαν επίσης διαφορές στις 
βακτηριακές κοινότητες τους (Εικ. 3.17). Τα δείγματα ζωντανής τροφής (RT, AN, AM) 
αποτελούνταν σχεδόν εξολοκλήρου από Proteobacteria (83,7%, 98,8% και 88,8% 
αντίστοιχα). Πιο συγκεκριμένα, στα RT ανιχνεύθηκαν σε μεγάλη αφθονία (55,4%) α-
Proteobacteria, με είδη κυρίως των οικογενειών Rhodobacteraceae (31,7%) και 
Phyllobacteriaceae (20,2%). Τα γ-Proteobacteria (με σχετική αφθονία 20,9%) 
εκπροσωπήθηκαν κυρίως από τις οικογένειες Vibrionaceae, Enterobacteriaceae και 
Oceanospirillaceae (με σχετική αφθονία 6,7%, 3,7% και 2,9% αντίστοιχα). Όσον αφορά 
τους ναύπλιους Artemia sp. (AN), αποτελούνταν σχεδόν αποκλειστικά από γ-
Proteobacteria και συγκεκριμένα από είδη της οικογένειας Alteromonadaceae (με 
σχετική αφθονία 85,9%), ενώ οι μεταναύπλιοι Artemia sp. (ΑΜ) από α-Proteobacteria 
της οικογένειας Rhodobacteraceae (με σχετική αφθονία 70,1%).  
Όσον αφορά τα εμπορικά σύμπηκτα, εκεί ανιχνεύθηκαν σε μεγάλη αφθονία τα 
βακτηριακά φύλα Proteobacteria, Firmicutes και Bacteroidetes με σχετική αφθονία 
44,0%, 35,2% και 9,1% αντίστοιχα. Τα Firmicutes εκπροσωπήθηκαν κυρίως από είδη 
των οικογενειών Streptococcaceae (8,9%), Staphylococcaceae (6,7%), Lactobacillaceae 
(6,7%), Bacillaceae (1,8%) και Clostridiaceae (7,3%) των υπόφυλων Bacilli (25,3%) και 
Clostridia (9,8%). Όσον αφορά το φύλο Proteobacteria αποτελούνταν κυρίως από γ-  
(31,8%) και α-proteoabcteria (11,5%) με εκπροσώπους κυρίως των οικογενειών  
Vibrionaceae (17,5%), Rhodobacteraceae (10,5%) και Oceanospirillaceae (9,0%). 
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3.4. Διαδοχή βακτηριακών κοινοτήτων εντέρου στα οντογενετικά στάδια του  
Salmo salar 
Τα άτομα των ιχθυοπληθυσμών,  που διατράφηκαν με τις δύο διαφορετικές, ως 
προς την πηγή λιπιδίων τροφές (FD, VD), δεν παρουσίασαν στατιστικώς σημαντικές 
διαφορές (p>0,05) ως προς το ποσοστό θνησιμότητας, το μέσο νωπό βάρος τους αλλά 
και το μέσο ολικό μήκος τους. Πιο συγκεκριμένα, κατά τη διάρκεια του διατροφικού 
πειράματος (D0 – D93), το ποσοστό επιβίωσης των ιχθυοπλυθησμών ήταν >80%. Τα 
ιχθύδια κατά το στάδιο D0 είχαν μέσο νωπό βάρος 0,23±0,03g,  ενώ κατά τη λήξη του 
πειράματος το μέσο νωπό βάρος τους έφτασε τα 4,5±2 g και στις δυο μεταχειρίσεις (Εικ. 
3.18). Όσον αφορά το μέσο μήκος των ιχθυδίων (Εικ. 3.19), κατά το D0 ήταν 
29,9±1,6cm, ενώ στο χρονικό σημείο D93 ήταν 76,0±8,9cm και 73,8±9,2 cm για τα 
ιχθύδια S. salar που διατράφηκαν με FD και VD αντίστοιχα. 
 
 
Εικόνα 3.18: Μέσος όρος του βάρους ατόμων S. salar (≥10) κατά τα χρονικά σημεία D0, D35, D65 









D0 D35 D65 D93
Μέσο βάρος (g) ατόμων S. salar
FD VD
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Από την επεξεργασία των αποτελεσμάτων της αλληλούχισης, και αφού 
προηγήθηκε  ποιοτικός έλεγχος και αφαίρεση των αλληλουχιών που εμφανίστηκαν μόνο 
μία φορά στο σύνολο των δεδομένων (singletons), προέκυψαν 4548 OTUs. Με βάση τις 
καμπύλες αραιοσύστασης (Εικ. Π10) και τον δείκτη Chao1 (Πίν. Π6), το βάθος της 
αλληλούχισης ήταν ικανοποιητικό για την πλειοψηφία των δειγμάτων.  
Ο μέσος όρος των OTUs στα δείγματα που μελετήθηκαν, κυμάνθηκε από 79±25,3 
(D93V) έως 1683±183,8 (FW) (Πιν. 3.4). Η παρατηρηθείσα αλλά και εκτιμώμενη 
αφθονία ήταν πάντα υψηλότερη στα δείγματα του νερού εκτροφής (STW, FW, VW, 
βλέπε Εικ.3.20, Πιν 3.4 και Πιν. Π5). Με βάση τους δείκτες Shannon H και Simpson 1-
D (Πιν. Π5), καταγράφηκε μεγάλη ποικιλότητα σε όλα τα δείγματα, με τα είδη που 
απαρτίζουν τις βακτηριακές κοινότητες στα δείγματα του νερού εκτροφής να 
παρουσιάζουν ισομερή κατανομή.  
Στα δείγματα S. salar (EG, YS, D0, D35F, D65F, D93F, D35V, D65V, D93V) 
αλλά και των τροφών (FD, VD), οι τιμές του δείκτη Shannon H κυμάνθηκαν από 
 
Εικόνα 3.19: Μέσος όρους του ολικού μήκους ατόμων S. salar (≥10) κατά τα χρονικά σημεία D0, 









D0 D35 D65 D93
Μέσο μήκος (cm) ατόμων S. salar
FD VD
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2,29±0,457 (EG) έως 3,75±0,173 (D65F) υποδεικνύοντας ανισομερείς βακτηριακές 
κοινότητες. Όσον αφορά την αφθονία ειδών που παρατηρήθηκε στα δείγματα S. salar, 
τα γονιμοποιημένα αυγά (EG) κατέγραψαν την υψηλότερη τιμή αλλά και τυπική 
απόκλιση (172±99,7). Στη συνέχεια, ο αριθμός  των βακτηριακών ειδών μειώθηκε σε 
87±0,7  (YS) και αυξήθηκε και πάλι στο D0. Μεγάλη μείωση στον αριθμό των ειδών 
καταγράφηκε στη συνέχεια μόνο στο χρονικό σημείο D93 για τη διατροφή VD (Εικ. 
3.20). 
Πίνακας 3.4: Αποτελέσματα της αλληλούχισης για τα δείγματα που λήφθηκαν κατά τη νυμφική 
εκτροφή του είδους S. salar 
 READS OTUs 
Αριθμός πιο άφθονων 
OTUs ( αθροιστική 
αφθονία  ≥ 80%) 
Κυρίαρχο OTU, σχετική αφθονία και 
κοντινότερος συγγενής 
EG 22151 ± 7168,6 Ν=2 172 ± 99,7 16 
SOTU0011 (23,9%) 
Methylotenera versatilis  
YS 14382 ± 3186,2 Ν=2 87 ± 0,7 10 
SOTU0013 (19,4%) 
Delftia acidovorans 
D0 21081 ± 1712,6 Ν=2 132 ± 26,2 14 
SOUT0009 (32,3%) 
Iodobacter fluviatilis 
D35F 7658 ± 5011,0 Ν=4 121 ± 64,8 46 
SOTU0017 (9,3%) 
Pseudomonas viridiflava 
D35V 25175 ± 27875,9 Ν=4 135 ± 46,2 33 
SOTU0005 (10,4%) 
Cloacibacterium normanense 
D65F 2735 ± 1660,5 Ν=4 110 ± 29,9 56 
SOTU0070 (7,9%) 
Janthinobacterium agaricidamnosum 
D65V 4812 ± 1975,0 Ν=3 132 ± 11,7 37 
SOTU0005 (11,1%) 
Cloacibacterium normanense 
D93F 2003 ± 637,1 Ν=4 93 ± 6,4 51 
SOTU0005 (11,5%) 
Cloacibacterium normanense 
D93V 1170 ± 608,3 Ν=4 79 ± 25,3 46 
SOTU0004 (7,0%) 
Weissella cibaria 
FD 21022 Ν=1 259 7 
SOTU0004 (38,6%) 
Weissella cibaria 
VD 20699 Ν=1 216 8 
SOTU0004 (37,8%) 
Weissella cibaria 
STW 53280 Ν=1 2422 259 
SOTU0001 (9,4%) 
Polynucleobacter necessarius 
FW 76806 ± 11852,5 Ν=2 1683 ± 183,8 52 
SOTU0001 (14,5%) 
Polynucleobacter necessarius 
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Εικόνα 3.20: Θηκόγραμμα (BoxPlot) της παρατηρηθείσας αφθονίας ειδών (OTUs, Operational 
Taxonomic Units) στα δείγματα S. salar (EG, YS, D0, D35F, D35V, D65F, D65V, D93F, D93V), 
νερού (STW, FW, VW) και τροφών (FD, VD). 
 
Εικόνα 3.21: Σχετική αφθονία των ανιχνευμένων βακτηριακών φύλων στα δείγματα S. salar (EG, YS, 
D0, D35F, D35V, D65F, D65V, D93F, D93V), νερού (STW, FW, VW) και τροφών (FD, VD). 
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Η συστηματική ταξινόμηση των OTUs  έδειξε την παρουσία 22 βακτηριακών 
φύλων (Εικ. 3.21). Τα OTUs που δεν ταξινομήθηκαν σε κανένα από τα γνωστά 
βακτηριακά φύλα χαρακτηρίστηκαν ως «μη ταξινομημένα» (unclassified). Τα φύλα 
Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria και Bacteroidetes αποτέλεσαν τα κυρίαρχα 
στο σύνολο των δεδομένων. Τα υπόλοιπα 19 βακτηριακά φύλα (Planctomycetes, 
Verrucomicrobia, Patescibacteria, Dependentiae, Acidobacteria, Gemmatimonadetes, 
Fusobacteria, Cyanobacteria, Deinococcus-Thermus, Fibrobacteres, Armatimonadetes, 
Nitrospirae, Spirochaetes, Elusimicrobia, Omnitrophicaeota, Tenericutes, Chloroflexi και 
Kiritimatiellaeota)  ανιχνεύθηκαν σε ποσοστό ≤2%.   
Όσον αφορά τα δείγματα S. salar, τα Proteobacteria κυριάρχησαν στα τρία πρώτα 
οντογενετικά στάδια. Μετά την έναρξη της εξωτερικής τροφής και μέχρι το τέλος του 
πειράματος, οι εντερικοί βακτηριακοί πληθυσμοί των ατόμων που διατράφηκαν με τη  
δίαιτα FD εξακολούθησαν να αποτελούνται κυρίως από εκπροσώπους του φύλου 
Proteobacteria (38,5% – 82,9% της συνολικής σχετικής αφθονίας). Όσον αφορά την 
μεταχείριση με την διατροφή VD, οι εντερικές βακτηριακές κοινότητες στα δύο από τα 
τρία χρονικά σημεία που μελετήθηκαν (D35V και D65V), εκπροσωπήθηκαν κυρίως από 
είδη του φύλου Actinobacteria (35,0% και 34,0% της συνολικής σχετικής αφθονίας 
αντίστοιχα), αλλά στο τέλος του πειράματος (D93V) κυριάρχησε και πάλι το φύλο 
Proteobacteria.  
Η κυριαρχία του φύλου Proteobacteria οφειλόταν κυρίως σε εκπροσώπους των γ- 
και β-Proteobacteria (Εικ. 3.22). Πιο συγκεκριμένα, τα β-Proteobacteria κυριάρχησαν 
στα τρία πρώτα χρονικά σημεία που μελετήθηκαν (EG, YS, D0), με την αφθονία τους να 
οφείλεται κυρίως στις οικογένειες Burkholderiaceae και Chromobacteriaceae (Εικ. Π11), 
ενώ ένα μεγάλο ποσοστό στο χρονικό σημείο EG (με σχετική αφθονία 44,1%) 
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ταξινομήθηκε μόνο μέχρι το επίπεδο κλάσης. Τα γ-Proteobacteria κυριάρχησαν στα 
επόμενα τρία χρονικά σημεία και στις δύο διατροφικές συνθήκες (D35F, D65F, D93F, 
D35V, D65V και D93V). Οι οικογένειες Pseudomonadaceae, Xanthomonadaceae, 
Vibrionaceae, Enterobacteriaceae, Moraxellaceae και Aeromonadaceae, αποτέλεσαν τις 
πιο άφθονες, με τις αφθονίες τους να παρουσιάζουν διαφοροποιήσεις τόσο μεταξύ των 
διαφορετικών χρονικών σημείων, όσο και μεταξύ των δύο διαφορετικών διατροφών (Εικ. 
Π12). Το Actinobacteria, το κυρίαρχο φύλο στα δείγματα D35V και D65V, οφείλει 
κυρίως την αφθονία του στις οικογένειες Microbacteriaceae, Propionibacteriales, και σε 
εκπροσώπους των τάξεων Corynebacteriales και Micrococcales. Το Firmicutes στην 
τάξη Bacilli και το Bacteroidetes στα Bacteroidia. 
 
 
Εικόνα 3.22: Σχετική αφθονία των ανιχνευμένων υπόφυλων του βακτηριακού φύλου Proteobacteria 
στα δείγματα S. salar (EG, YS, D35F, D35V, D65F, D65V, D93F, D93V), νερού (VW, FW, WST) 
και τροφών (FD, VD). 
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Όσον αφορά τα δείγματα των τροφών (FD, VD), αποτελούνταν σχεδόν 
αποκλειστικά από είδη που ταξινομήθηκαν στο φύλο Firmicutes (με σχετική αφθονία 
84,2% και 82,1% στην FD και VD αντίστοιχα) και στις οικογένειες Lactobacillaceae (με 
σχετική αφθονία 38,5% και 36,6% στην FD και VD αντίστοιχα) και Leuconostocaceae 
(με σχετική αφθονία 37,9% και 38,8% στην FD και VD αντίστοιχα). Τα δείγματα νερού, 
παρουσίασαν επίσης μικρές μεταβολές μεταξύ των διαφορετικών συνθηκών και 
αποτελούνταν κυρίως από τα φύλα Proteobacteria, Actinobacteria και Bacteroidetes. Σε 
αντίθεση με τις πειραματικές τροφές, το φύλο Firmicutes στα δείγματα νερού 
ανιχνεύθηκε σε σχετική αφθονία <1%. Οι οικογένειες  Burkholderiaceae (β-
Proteobacteria), Sporichthyaceae (Actinobacteria) και Chitinophagaceae (Bacteroidetes), 
αποτέλεσαν τις πιο άφθονες.  
Από τη στατιστική ανάλυση, δεν παρατηρήθηκαν σημαντικές διαφορές (p>0,05) 
μεταξύ των βακτηριακών κοινοτήτων των δειγμάτων S. salar κατά τα πρώτα 
οντογενετικά στάδια (EG, YS, D0). Ωστόσο, τα δείγματα EG και D0, διέφεραν 
σημαντικά από εκείνα που λήφθηκαν μετά την έναρξη της εξωτερικής διατροφής (D35 – 
D93) και  στις δυο διατροφικές μεταχειρίσεις. Μόνη εξαίρεση αποτέλεσε δείγμα D35V 
(Εικ. Π13). Όσον αφορά τις βακτηριακές κοινότητες του χρονικού σημείου YS, διέφεραν 
σημαντικά (p<0,05) μόνο με τις βακτηριακές κοινότητες του χρονικού σημείου D93 και 
στις δύο διατροφικές μεταχειρίσεις. Oι εντερικές κοινότητες των ιχθυδίων S. salar, δεν 
κατέγραψαν σημαντικές διαφορές μεταξύ των δύο διαφορετικών διατροφικών 
μεταχειρίσεων (p>0.05). Μόνη εξαίρεση αποτέλεσε η γαστρεντερική μικροβιακή 
κοινότητα D35V (Εικ. Π13). 
Περαιτέρω σύγκριση βασισμένη στην μήτρα ομοιότητας μεταξύ των 
βακτηριακών κοινοτήτων όλων των δειγμάτων, υπολογισμένη με το δείκτη Bray–Curtis 
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(Εικ. 3.23), έδειξε σαφή διαχωρισμό των βακτηριακών κοινοτήτων του ξενιστή από τις 
βακτηριακές κοινότητες των περιβαλλοντικών δειγμάτων (STW, VW, FW, FD, VD). 
Επιπλέον, οι βακτηριακές κοινότητες των δειγμάτων S. salar, παρουσίασαν σχέση – 
ομοιότητα με βάση τα χρονικά σημεία των δειγματοληψιών και όχι με βάση την 
χορηγούμενη τροφή.  
Ωστόσο, παρά τις διαφοροποιήσεις που παρατηρήθηκαν μεταξύ των δειγμάτων 
S. salar, 13 OTUs βρέθηκαν να είναι κοινά μεταξύ όλων των σταδίων (EG, YS, D0, D35, 
D65, D93) και στις δύο διατροφικές μεταχειρίσεις (Εικ. 3.24, Εικ. Π14)). Κοντινότεροι 
χαρακτηρισμένοι συγγενείς αυτών των OTUs βρέθηκαν τα είδη  Stenotrophomonas 
maltophilia, Pseudomonas frederiksbergensis, Pseudomonas migulae, Cutibacterium 
acnes, Flavobacterium succinicans, Candidatus Planktophila vernalis, Delftia 
acidovorans, Leifsonia shinshuensis, Corynebacterium vitaeruminis, Weissella cibaria, 
Aeromonas veronii  και Acidovorax ebreu. 
 
 
Εικόνα 3.23: NMDS απεικόνιση (Μήτρα αποστάσεων κατά Bray-Curtis) των βακτηριακών 
κοινοτήτων των δειγμάτων S. salar (EG, YS, D0, D35, D65, D93) που συλλέχθηκαν από τις 
διατροφικές μεταχειρίσεις FD και VD, καθώς επίσης δείγματα νερού (VW, FW) και τροφών (FD, 
VD). 
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Εικόνα 3.24: Διάγραμμα Venn στο οποίο παρουσιάζεται ο αριθμός των κοινών λειτουργικών 
ταξινομικών ομάδων (OTUs) μεταξύ των όμοιων OTUs που ανιχνεύθηκαν στα δείγματα S. salar 
στη διατροφική μεταχείριση FD (D35_65_93F), στη διατροφική μεταχείριση VD (D35_65_93V) 
και στα στάδια πριν την χορήγηση εξωτερικής τροφής (EG_YS_D0). 
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4.1. Μελέτη της επίδρασης της γεωγραφικής θέσης στις αυτόχθονες εντερικές 
βακτηριακές κοινότητες αλλοπάτριων πληθυσμών των ειδών S. aurata  και 
D. labrax 
Στο μέρος αυτό, μελετήθηκε η επίδραση της γεωγραφικής θέσης στη σύνθεση και 
δομή των αυτοχθόνων εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων, σε αλλοπάτριους 
πληθυσμούς δυο ειδών ιχθύων με μεγάλη εμπορική αξία για την Ελλάδα και για άλλες 
χώρες της Μεσογείου (βλέπε § 1.1.). Θα πρέπει να αναφερθεί, ότι η επίδραση της 
βακτηριακής κοινότητας του νερού εκτροφής δεν λήφθηκε υπόψη στην παρούσα 
εργασία, καθώς σύμφωνα με αποτελέσματα προηγούμενων εργασιών, η συμβολή της στη 
σύνθεση των εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων των ιχθύων, φαίνεται να είναι 
στατιστικώς μη σημαντική (Meziti et al., 2012; Estruch et al., 2015; Schmidt et al., 2015; 
Borsodi et al., 2017). Πιθανός παράγοντας μπορεί να θεωρηθεί, η συχνή μεταβολή του 
θαλάσσιου βακτηριοπλαγκτού (Ottesen et al., 2014; Aylward et al., 2015). 
Τα άτομα S. aurata και D. labrax, που μελετήθηκαν στην παρούσα εργασία: α) 
προέρχονταν από διαφορετικές και απομακρυσμένες μεταξύ τους μονάδες εκτροφής (23 
– 554 km απόσταση μεταξύ τους), β) είχαν κοινή γενετική προέλευση, γ) παρόμοια 
ηλικία δ) παρόμοια παρεχόμενη τροφή, και ε) οι δειγματοληψίες σε όλες τις μονάδες 
εκτροφής πραγματοποιήθηκαν το ίδιο χρονικό διάστημα. Οι παραπάνω παράγοντες, είναι 
καθοριστικοί για την διερεύνηση της παρουσίας μιας κοινής εντερικής βακτηριακής 
κοινότητας μεταξύ διαφορετικών ατόμων, αποτρέποντας την επιρροή των δεδομένων 
από παράγοντες όπως η εποχικότητα ή η διαφορετική σύνθεση τροφής.  
Η παρούσα εργασία, είναι η πρώτη που συνδυάζει όλα τα προαναφερθέντα 
χαρακτηριστικά για τη μελέτη των εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων σε άτομα των 
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ειδών S. aurata και D. labrax και μάλιστα σε τόση μεγάλη κλίμακα. Προηγουμένως, οι 
Floris et al. (2013), είχαν διερευνήσει την επίδραση της γεωγραφικής θέσης στην 
εντερική βακτηριακή κοινότητα ατόμων του είδους S. aurata που διαβιούσαν σε δύο 
παράκτιες λιμνοθάλασσες στην Σαρδηνία, Ιταλία. Ωστόσο, η ανάλυση των δειγμάτων 
τους, περιορίστηκε μόνο σε δύο γειτονικές γεωγραφικά θέσεις και βασίστηκε σε 
παλαιότερες τεχνικές, οι οποίες αδυνατούν να προσδιορίσουν με μεγάλη ακρίβεια την 
βιοποικιλότητα των οικοσυστημάτων. Όσον αφορά το είδος D. labrax, υπάρχουν 
ορισμένες μόνο σχετικές εργασίες, οι οποίες έχουν επικεντρωθεί κυρίως στην 
αξιολόγηση υποψήφιων μικροοργανισμών για προβιοτική χρήση (Silvi et al., 2008; 
Bourouni et al., 2012; Lamari et al., 2016; Mladineo et al., 2016), αλλά και στην επίδραση 
των εναλλακτικών συστατικών των ιχθυοτροφών στην γαστρεντερική βακτηριακή τους 
ποικιλότητα (Torrecillas et al., 2017).  
Όπως προκύπτει από τα αποτελέσματα της παρούσας έρευνας, η γεωγραφική 
θέση των μονάδων εκτροφής δεν επηρέασε σημαντικά τη δομή και τη σύνθεση των 
εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων, τόσο μεταξύ των διαφορετικών πληθυσμών του 
ίδιου είδους, όσο και μεταξύ των πληθυσμών των δύο διαφορετικών ειδών ιχθύων. 
Παράλληλα, μεταξύ των διαφορετικών πληθυσμών των ειδών ιχθύων που μελετήθηκαν, 
ανιχνεύθηκαν κοινοί εντερικοί βακτηριακοί εκπρόσωποι ανεξαρτήτως γεωγραφικής 
θέσης (8  OTUs στο είδος S. aurata και 10 OTUs στο D. labrax). Μάλιστα, ένα μέρος 
αυτών (5 OTUs) βρέθηκε να είναι κοινό και στα δυο εκτρεφόμενα είδη, υποδεικνύοντας 
την παρουσία των ίδιων εντερικών βακτηριακών εκπροσώπων ακόμα και μεταξύ 
διαφορετικών ειδών ιχθύων.  
Τα κοινά OTUs μεταξύ των ατόμων S. aurata βρέθηκαν να ανήκουν σε τάξεις 
(Burkholderiales, Pseudomonadales, Flavobacteriales, Actinobacteria) που η παρουσία 
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τους έχει αναφερθεί προηγουμένως σε φυσικούς, βιολογικά και συμβατικά εκτρεφόμενα 
πληθυσμούς του ίδιου είδους (Kormas et al., 2014), ενώ οι πλησιέστεροι κοντινοί 
συγγενείς τους έχουν επίσης βρεθεί σε παρόμοια περιβάλλοντα (Nikouli et al., 2018). Τα 
στοιχεία αυτά στηρίζουν περαιτέρω την άποψη ότι τα συγκεκριμένα βακτήρια αποτελούν 
μέλη της αυτόχθονης εντερικής βακτηριακής κοινότητας του είδους S. aurata.  Με βάση 
τους κοντινούς συγγενείς των 5 κοινών εκπροσώπων (Delftia acidovorans, Pseudomonas 
panacis, Pelomonas puraquae, Propionibacterium acnes και Atopostipes suicloacalis), ο 
εκτιμώμενος χρόνος διπλασιασμού  τους  (0,8 - 2,0 h-1, Nikouli et al., 2018) υποδηλώνει 
ότι τα συγκεκριμένα είδη βακτηρίων μπορούν να αναπτυχθούν γρήγορα στο εντερικό 
σύστημα των ιχθύων,  ξεπερνώντας σε αφθονία τα υπόλοιπα είδη. 
Γενικά, η κοινή εντερική βακτηριακή κοινότητα των δύο ξενιστών, φαίνεται να 
αποτελείται από αερόβια και αναερόβια μεσόφιλα βακτήρια που δεν δημιουργούν 
σπόρια, με μερικά μάλιστα από αυτά να παρουσιάζουν σημαντικά χαρακτηριστικά σε 
άλλα ζώα. Για παράδειγμα, το είδος Micrococcus luteus, φαίνεται να επηρεάζει τη 
δραστηριότητα στελεχών Vibrio sp. σε άτομα ιχθύων γλυκού νερού (Oreochromis 
niloticus). Τα είδη του γένους Pseudomonas έχουν απομονωθεί από πολλά είδη ιχθύων 
και μάλιστα έχουν προταθεί ως πιθανοί προβιοτικοί μικροοργανισμοί στον κλάδο της 
υδατοκαλλιέργειας (Abd El-Rhman et al., 2009; Korkea-aho et al., 2011). Το P. panacis, 
αποικοδομεί την κυτταρίνη στο έντερο του σκαθαριού Dendroctonus armandi, ενώ έχει 
αναφερθεί ότι το P. veronii, παρουσιάζει μεταβολικά μονοπάτια που σχετίζονται με τη 
μεταβολή των υδατανθράκων, την πρόσληψη θρεπτικών ουσιών και την παραγωγή 
αυξητικών ορμονών στις ρίζες του αμπελιού Vitis vinifera (Montes et al., 2016). To γένος 
Delftia, αποτελείται αποκλειστικά από αερόβιους, οργανότροφους οργανισμούς, που δεν 
πραγματοποιούν ζύμωση (Wen et al., 1999) και έχουν ανιχνευθεί προηγουμένως στο 
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έντερο υγιών ατόμων ροφού (Sun et al., 2009), ιριδίζουσας πέστροφας (Navarrete et al., 
2012) και σολομού του Ατλαντικού (Gajardo, et al., 2016). Τα είδη του γένους 
Atopostipes, πραγματοποιούν ζυμώσεις και έχουν βρεθεί τόσο στο δέρμα όσο και στο 
εντερικό σύστημα ιχθύων (Jang et al., 2017). Όσον αφορά το P. acnes, είναι ένα ακόμα 
είδος που απαντάται σε δείγματα ιχθύων (Carda-Diéguez et al., 2014; Kormas et al., 
2014; Estruch et al., 2015; Godoy et al., 2015; Rurangwa et al., 2015), αλλά αποτελεί και 
σημαντικό μέρος του μικροβιώματος της ανθρώπινης επιδερμίδας (Krutmann et al., 
2009), καθιστώντας αβέβαιη την παρουσία του στην αυτόχθονη εντερική βακτηριακή 
ποικιλότητα των ειδών S. aurata και D. labrax.  
Οι υψηλές ατομικές μεταβολές που καταγράφηκαν στις αφθονίες των OTUs και 
στους δύο ξενιστές, έχουν παρατηρηθεί επίσης και σε αποτελέσματα άλλων εργασιών, 
για τα ίδια είδη ιχθύων, αλλά σε δείγματα κοπράνων (De Schryver et al., 2011; Silva et 
al., 2011). Οι κύριοι παράγοντες που φαίνεται να προάγουν τις ατομικές διάφορες στις 
εντερικές μικροβιακές κοινότητες είναι ο γονότυπος του ξενιστή, η αρχική μικροβιακή 
εποίκιση του εντέρου, περιβαλλοντικοί παράγοντες, η διατροφή, ασθένειες και η 
αντίστοιχη φαρμακευτική αγωγή (Flint et al., 2017). Η παρούσα εργασία κατέληξε στο 
συμπέρασμα, ότι οι ατομικές μεταβολές που καταγράφηκαν στο εντερικό σύστημα των 
δύο ξενιστών (S. aurata και D. labrax) πιθανότατα να σχετίζονται με γενετικούς 
παράγοντες και να αποτελούν το λόγο για τον μικρό αριθμό των κοινών OTUs μεταξύ 
των ιχθυοπληθυσμών. Επίσης, υποδεικνύουν ότι το μικροπεριβάλλον του εντέρου των 
δύο ειδών προωθεί επιλεκτική πίεση στις βακτηριακές κοινότητες. Ωστόσο, όσο οι 
ομοιότητες μεταξύ των εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων αυξάνονται, το ίδιο 
συμβαίνει και με τις διαφορές τους, υποδεικνύοντας επίσης παραμέτρους, ανεξάρτητες 
από τον ξενιστή που συμβάλουν στη διαμόρφωση της εντερικής βακτηριακής 
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κοινότητας, τόσο στον άνθρωπο (Bashan et al., 2016; Faust et al., 2016) αλλά και στους 
ιχθύες (Hovda et al., 2007; Zarkasi et al., 2017). 
Με βάση τα αποτελέσματα της ανάλυσης δικτύου, οι βιολογικές σχέσεις των 
κυρίαρχων OTUs διαφέρουν σημαντικά μεταξύ των δύο ειδών ιχθύων (p<0,05), 
υποδεικνύοντας επίσης διαφορετικούς βιολογικούς ρόλους στο εντερικό τους σύστημα.  
Ωστόσο, η υψηλή αναλογία των θετικών προς το σύνολο των συσχετίσεων και στις δύο 
περιπτώσεις, υποδεικνύουν ότι η πλειοψηφία των κυρίαρχων βακτηριακών ειδών, έχουν 
είτε συνεργατικές αλληλεπιδράσεις, ή τουλάχιστον δεν παρουσιάζουν ανταγωνισμό ως 
προς τις θρεπτικές τους απαιτήσεις. Αυτές οι σχέσεις στους μικροβιακούς πληθυσμούς, 
θεωρούνται ωφέλιμες προς τον ξενιστή, παρουσιάζοντας υψηλή ικανότητα χρήσης των 
πολύπλοκων διαθέσιμων υποστρωμάτων που βρίσκονται στο περιβάλλον του εντέρου 
(Coyte et al., 2015; Widder et al., 2016; Torrecillas et al., 2017).   
4.2. Προσδιορισμός των αυτόχθονων εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων σε 
συμπάτριους πληθυσμούς εκτρεφόμενων ιχθύων  
Σε αυτό το μέρος, έγινε ανίχνευση των αυτόχθονων εντερικών βακτηριακών 
κοινοτήτων σε πέντε είδη ιχθύων (D. puntazzo, P. pagrus, A. regius, S. aurata και D. 
labrax) που εκτρέφονταν στην ίδια γεωγραφική θέση, με σκοπό να διερευνηθεί αν 
συμπάτρια είδη παρουσιάζουν όμοιες βακτηριακές εντερικές κοινότητες. Η 
φυλογενετική ανάλυση έδειξε ότι οι εντερικές βακτηριακές κοινότητες των πέντε ειδών 
ιχθύων που μελετήθηκαν, αποτελούνται κυρίως από είδη του βακτηριακού φύλου 
Proteobacteria (με σχετική αφθονία 50,6% – 82,9%). Το φύλο αυτό, έχει ανιχνευθεί σε 
μεγάλες αφθονίες σε είδη ιχθύων τόσο του γλυκού όσο και του θαλασσινού νερού (Bates 
et al., 2006; Rombout et al., 2011; Ghanbari et al., 2015).  
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Στην συγκεκριμένη μελέτη, η επικράτηση του φύλου Proteobacteria οφείλεται 
κυρίως σε είδη που ταξινομήθηκαν στα β- και γ-Proteobacteria, με τα επικρατέστερα 
OTUs να παρουσιάζουν ομοιότητες με τα είδη Delftia acidovorans, Pseudomonas 
veronii, Hydrogenophilus thermoluteolus και Enterobacter cloacae. Όσον αφορά τα είδη 
του γένους Delftia και Pseudomonas, όπως έχει αναφερθεί προηγουμένως αναλυτικά 
(βλέπε § 4.1), έχουν ανιχνευθεί στο εντερικό σύστημα πολλών ειδών ιχθύων. 
Λαμβάνοντας υπόψη και τα αποτελέσματα της παρούσας εργασίας, γίνεται κατανοητό 
ότι τα είδη του γένους Delftia, αν και αποκλειστικώς αερόβια, φαίνεται να έχουν 
προσαρμοστεί πλήρως στις μικροαερόφιλες συνθήκες του εντερικού σωλήνα των ιχθύων. 
Η επικράτηση τους ωστόσο, φαίνεται να οφείλεται επίσης στην ικανότητα τους να 
αναπτύσσονται γρήγορα (§ 3.1).  
Το Enterobacter cloacae, αποτελεί μέλος της οικογένειας Enterobacteriaceae, και 
είναι ευρέως διαδεδομένο στη φύση (νερό, ίζημα, φυτά), ενώ έχει ανιχνευθεί σε δείγματα 
κοπράνων ανθρώπων και ζώων (Davidson et al., 2000; Neto et al., 2003). Μάλιστα έχει 
χαρακτηριστεί ως ευκαιριακά παθογόνο στο γαστρεντερικό σύστημα των ανθρώπων 
(Mezzatesta et al., 2012; Pestourie et al. 2014). Ωστόσο πρόσφατη έρευνα έδειξε ότι σε 
αντίθεση με άλλα είδη αυτού του γένους, δεν κατέχει λοιμογόνα γονίδια (Azevedo et al., 
2018), ενώ όσον αφορά τους ιχθύες, η παθογένεια του δεν είναι ξεκάθαρη (Thillai Sekar 
et al., 2008). Στην προκειμένη περίπτωση, τα άτομα του είδους A. regius, στο εντερικό 
σύστημα των οποίων το Enterobacter cloacae ανιχνεύθηκε σε μεγάλη αφθονία (25,04%), 
ήταν υγιή.  
H παρουσία ειδών του γένους Hydrogenophilus στο εντερικό σύστημα ατόμων 
ιχθύων, έχει αναφέρει έως τώρα μόνο από τους Godoy et al. (2015) οι οποίοι το 
ανίχνευσαν σε χαμηλή αφθονία στο είδος S. salar. Ωστόσο η παρουσία τους είναι επίσης 
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γνωστή σε δείγματα ανθρώπινων κοπράνων (Mueller et al., 2016), καθώς και στο 
εντερικό σύστημα εντόμων και ποντικιών (Gumiel et al., 2015; Gray et al., 2017; Zhou 
et al., 2018).  
Στην παρούσα εργασία, το OTU που σχετίζεται με το είδος Hydrogenophilus 
thermoluteolus (OTU0018), ανιχνεύθηκε αποκλειστικά στο εντερικό σύστημα του είδους  
P. pagrus. Μάλιστα παρόλο που τα είδη P. pagrus, S. aurata και D. puntazo ανήκουν 
στην ίδια οικογένεια ιχθύων, οι εντερικές βακτηριακές τους κοινότητες δεν έδειξαν 
κάποια ομαδοποίηση (Εικ. 3.12). Παράλληλα, η κατανομή αφθονίας των πιο άφθονων 
OTUs τους (αθροιστική αφθονία ≥ 80%) παρουσίασε διαφοροποιήσεις (Εικ. Π4). 
Λαμβάνοντας υπόψη επίσης το γεγονός ότι αυτά τα είδη ιχθύων διατράφηκαν με 
παρόμοια σύμπηκτα τροφών (Πιν. Π1), στον ίδιο βιότοπο, τα αποτελέσματα της 
παρούσας μελέτης παρουσιάζουν μεγάλο επιστημονικό ενδιαφέρον, καθώς η υπάρχουσα 
βιβλιογραφία υποστηρίζει ότι η διατροφή και οι συνθήκες εκτροφής, θεωρούνται από 
τους σημαντικότερους παράγοντες που επηρεάζουν τη εντερική μικροβιακή ποικιλότητα 
στους ιχθύες (Clements et al., 2007; Sullam et al., 2012; Cordero et al., 2015).  
Επίσης, όσον αφορά και τα πέντε είδη ιχθύων που μελετήθηκαν εδώ, μόνο το 
3,9% των εντερικών βακτηριακών OTUs που ανιχνεύθηκαν ήταν κοινό μεταξύ τους (Εικ. 
3.10). Παράλληλα, ο αριθμός των συνδέσεων που προέκυψε από την ανάλυση δικτύου 
διέφερε ανά ξενιστή (Εικ. 3.14, Πιν. Π4). Τα αποτελέσματα αυτά υποδεικνύουν 
επιλεκτικές πιέσεις, ευνοώντας την εποίκιση και ανάπτυξη συγκεκριμένων βακτηριακών 
ειδών στο εντερικό σύστημα των υπό μελέτη ιχθύων. Αντίστοιχα συμπεράσματα,  έχουν 
προκύψει και μέσα από άλλες μελέτες σε υδρόβια και χερσαία ζώα, που υποστηρίζουν 
ότι παράγοντες που σχετίζονται με τον ξενιστή έχουν μεγαλύτερη επίδραση στη σύνθεση 
της εντερικής βακτηριακής κοινότητας (Wong & Rawls, 2012; Smith et al., 2015; 
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Martinson et al., 2017; Perofsky et al., 2019). Μάλιστα, οι Moeller et al. (2013), μετά από 
μελέτη κοπράνων δύο συμπάτριων ειδών θηλαστικών, κατέληξαν στο συμπέρασμα ότι η 
γεωγραφική απομόνωση δύο ξενιστών, προωθεί την εξελικτική διαφοροποίηση των 
εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων τους.  
4.3. Πρώτη εποίκιση και διαδοχή των βακτηριακών κοινοτήτων σε ιχθυονύμφες 
του είδους S. aurata 
Στην παρούσα εργασία μελετήθηκε η επίδραση του περιβάλλοντος εκτροφής και 
της παρεχόμενης τροφής στην εποίκιση και διαδοχή των βακτηριακών κοινοτήτων του 
είδους S. aurata από το στάδιο του γονιμοποιημένου αυγού έως 71 ημέρες μετά την 
εκκόλαψη. Η εντερική μικροβιακή κοινότητα σε ιχθυονύμφες του είδους S. aurata και η 
επίδραση των συνθηκών εκτροφής στη δομή και σύνθεση της, έχουν μελετηθεί στο 
παρελθόν και από άλλες ερευνητικές ομάδες (Grisez et al., 1997; Savas et al., 2005; 
Califano et al., 2017).  
Οι Califano et al. (2017) ήταν οι πρώτοι που χρησιμοποίησαν μεθόδους 
αλληλούχισης νέας γενιάς για να προσδιορίσουν με μεγαλύτερη ακρίβεια τις 
βακτηριακές κοινότητες που σχετίζονται με την εκτροφή ιχθυονυμφών του είδους S. 
aurata. Παρόλο που οι δύο εργασίες παρουσιάζουν πολλές ομοιότητες όσον αφορά τον 
τρόπο λήψης και επεξεργασίας των δειγμάτων, οι Califano et al. (2017) μελέτησαν μόνο 
την αρχική μικροβιακή ποικιλότητα (σε δείγματα δύο ημερών μετά την εκκόλαψη) και 
πώς αυτή διαμορφώθηκε 32 μέρες μετά. Παράγοντες που μελετήθηκαν ήταν επίσης το 
νερό εκτροφής και η παρεχόμενη ζωντανή τροφή, χωρίς ωστόσο να ερευνήσουν πιθανές 
μεταβολές στις μικροβιακές κοινότητες των ιχθυονυμφών S. aurata από την παροχή 
εμπορικών σύμπηκτων στα επόμενα στάδια ή πιθανή συνεισφορά του μικροβιώματος 
των γονιμοποιημένων αυγών. 
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Ωστόσο η σημαντικότερη διαφορά της παρούσας εργασίας με αυτή των Califano 
et al. (2017) έγκειται στο γεγονός ότι για πρώτη φορά μελετήθηκε η επίδραση της κάθε 
τροφής ξεχωριστά, πραγματοποιώντας ενδιάμεσες δειγματοληψίες κατά το διάστημα 
εκτροφής, κάθε φορά που άλλαζε η τροφή. Πλεονέκτημα του συγκεκριμένου 
πειραματικού σχεδιασμού αποτελεί η δυνατότητα της μελέτης του κάθε διατροφικού 
σταδίου ξεχωριστά και η παρατήρηση διακυμάνσεων στις μικροβιακές κοινότητες στους 
υπό μελέτη τύπους δειγμάτων. 
Παράλληλα για πρώτη φορά καταγράφηκε η βακτηριακή κοινότητα σε υγιή αυγά 
του είδους S. aurata. Μάλιστα, οι βακτηριακές κοινότητες που ανιχνεύθηκαν στα 
δείγματα των αυγών, ύστερα από σύγκριση με αυτές του νερού εκτροφής κατά τη D0, 
απέδειξαν ότι το 60,9% των βακτηριακών κοινοτήτων των αυγών απαντάται μόνο σε 
αυτά. Πιθανόν αυτά τα βακτήρια να προέρχονται από το νερό εκτροφής των γεννητόρων. 
Ωστόσο ευρήματα των Hansen & Olafsen (1989), οι οποίοι κατέγραψαν την παρουσία 
μικροβιακών πληθυσμών σε αυγά μέσα σε ωοθήκες υγειών ατόμων μπακαλιάρου (Gadus 
rnorhua), τα οποία είχαν αφαιρεθεί υπό ασηπτικές συνθήκες, μπορούν να υποστηρίξουν 
την άποψη ότι το ποσοστό αυτό της βακτηριακής κοινότητας που ανιχνεύθηκε 
αποκλειστικά στα αυγά της παρούσας έρευνας να αποτελεί μέρος του φυσιολογικού 
μικροβιώματός τους.  
Έρευνες έχουν δείξει επίσης, ότι οι νεοεκκολαφθείσες θαλάσσιες λάρβες για 
λόγους ωσμορύθμισης αρχίζουν την πρόσληψη νερού πριν την έναρξη της πρώτης 
διατροφής, λαμβάνοντας με αυτόν τον τρόπο και τα βακτήρια που υπάρχουν σε αυτό 
(Tytler & Blatxer, 1988; Hansen & Olafsen, 1989). Παρόλο που στην παρούσα εργασία 
δεν διερευνήθηκε η πρόσληψη νερού από τις λάρβες πριν την πρώτη διατροφή, οι 
βακτηριακές κοινότητες που ανιχνεύθηκαν στο στάδιο του λεκιθικού σάκου (D5) 
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παρουσιάζουν μεγάλη ομοιότητα (94,6%) με τα βακτηριακά είδη που απαντώνται είτε 
στο νερό είτε στα αυγά. Θα πρέπει να αναφερθεί ότι στο στάδιο αυτό καταγράφηκε 
σημαντικά χαμηλότερη αφθονία ειδών σε σύγκριση με τα υπόλοιπα στάδια που 
μελετήθηκαν, κάτι που φαίνεται να χαρακτηρίζει το πρώτο στάδιο μετά την εκκόλαψη 
(Muroga et al., 1987; Skjermo & Vadstein, 1993; Ringo et al., 1996; Ringo & Vadstein, 
1998).  
Στο χρονικό σημείο (D15), όπου οι λάρβες έχουν ανοίξει το στόμα τους και 
διατρέφονταν με την παρεχόμενη ζωντανή τροφή, η αφθονία ειδών αυξήθηκε 1,73 φορές 
σε σχέση με το προηγούμενο στάδιο. Η αύξηση στην αφθονία των βακτηριακών ειδών 
μετά την πρώτη διατροφή έχει παρατηρηθεί και σε άλλα εκτρεφόμενα είδη ιχθύων 
(Muroga et al., 1987; Tanasomwang & Muroga, 1989; Ingerslev et al., 2014), ενώ οι 
Savas et al. (2005) είχαν ήδη καταγράψει αύξηση του βακτηριακού πληθυσμού σε νεαρά 
άτομα S. aurata, που είχαν διατραφεί με ζωντανή τροφή, αλλά είχαν μελετήσει μόνο τους 
αερόβιους πληθυσμούς.  
Θα πρέπει να σημειωθεί, ότι από το χρονικό σημείο D15, παρατηρήθηκε 
σταδιακή μείωση των κοινών ειδών μεταξύ νερού εκτροφής – λαρβών, με παράλληλη 
αύξηση της επίδρασης του μικροβιώματος της παρεχόμενης τροφής. Τα αποτελέσματα 
αυτά έρχονται σε  αντίθεση με τους Bakke et al. (2013), οι οποίοι είχαν παρατηρήσει 
μεγαλύτερη επίδραση του νερού εκτροφής στις βακτηριακές κοινότητες λαρβών του 
είδους Gadus morhua, που είχαν διατραφεί προηγουμένως με ζωντανή τροφή. 
Παράλληλα, 14 OTUs βρέθηκαν να είναι κοινά μεταξύ των σταδίων D0 και D15, που 
δεν είχαν ανιχνευθεί στις λεκιθοφόρες προνύμφες (D5), υποστηρίζοντας όντως ότι οι 
λάρβες ιχθύων κατά την πρώτη διατροφή καταναλώνουν θραύσματα αυγών και κατ’ 
επέκταση μέρος του μικροβιώματος τους (Olafsen, 1984; Olafsen & Hansen, 1992; 
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Beveridge et al., 1991). Σύμφωνα άλλωστε με τους Bates et al. (2006), οι βακτηριακές 
κοινότητες των αυγών, διαδραματίζουν σημαντικό ρόλο στη διαμόρφωση και λειτουργία 
του γαστρεντερικού συστήματος των ιχθύων. 
Οι παρεχόμενες τροφές που χρησιμοποιήθηκαν στην παρούσα διδακτορική 
διατριβή χαρακτηρίστηκαν από υψηλή αφθονία βακτηριακών ειδών. Όσον αφορά τα 
τροχόζωα, δεδομένα άλλων ερευνητικών εργασιών, συμφωνούν ότι μεταφέρουν μεγάλο 
αριθμό βακτηρίων ανά άτομο (Muroga & Yasunobu,1987; Munro et al., 1993; Skjermo 
& Vadstein 1993; Ishino et al., 2012) που μπορεί να προέρχεται από το γαστρεντερικό 
τους μικροβίωμα, καθώς έχει διαπιστωθεί ότι προσλαμβάνουν βακτήρια από το 
περιβάλλον εκτροφής τους (ZoBell & Feltham, 1938; McHenery & Birkbeck, 1985).  
Η χαμηλή σχετικά αφθονία που παρατηρήθηκε στα δείγματα ναύπλιων Artemia 
sp. (ΑΝ) οφείλεται πιθανόν στο γεγονός ότι οι εμπορικές κύστες αποστειρώνονται με 
εμβάπτιση σε χλωριούχα διαλύματα πριν την αποκελύφωση τους. Μετά την εκκόλαψη 
τους, διανέμονται κατευθείαν στις δεξαμενές εκτροφής των ιχθύων με το χρονικό 
διάστημα που μεσολαβεί να μην επαρκεί πιθανόν για να διαμορφώσουν μία πιο σύνθετη 
βακτηριακή κοινότητα. Για την παραγωγή μεταναύπλιων (AM), ναύπλιοι εκτρέφονται 
για περίπου 12 ώρες με παροχή εμπορικών θρεπτικών εμπλουτιστικών. Ίσως σε αυτό το 
χρονικό περιθώριο να οφείλεται η σημαντική διαφορά που παρατηρείται στην αφθονία 
ειδών μεταξύ των ναύπλιων και μεταναύπλιων Artemia sp. στην παρούσα εργασία. Θα 
πρέπει να σημειωθεί επίσης, ότι τα δείγματα του νερού εκτροφής σημείωσαν τη 
μεγαλύτερη αφθονία ειδών σε σύγκριση με τους άλλους τύπους δειγμάτων, κάτι που 
παρατηρήθηκε και από άλλους ερευνητές σε παρόμοια πειράματα (Stephens et al., 2016; 
Califano et al., 2017).  
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Παρά το γεγονός ότι σε κάθε χρονικό σημείο μέρος της βακτηριακής κοινότητας 
των δειγμάτων S. aurata φαίνεται να παρουσιάζει ομοιότητες με τις βακτηριακές 
κοινότητες του νερού εκτροφής και των παρεχόμενων τροφών, δεν υπάρχει πλήρη 
επικάλυψη μεταξύ τους. Η σύνθεση των βακτηριακών κοινοτήτων στα δείγματα S. 
aurata αποτελείται σε μεγάλο βαθμό από Proteobacteria και Bacteroidetes, κάτι που 
χαρακτηρίζει άλλωστε την εντερική βακτηριακή ποικιλότητα πολλών θαλάσσιων ειδών 
ιχθύων (Rombout et al., 2011; Kormas et al., 2014; Ghanbari et al., 2015; Tarnecki et al., 
2017; Nikouli et al., 2018). Αξιοσημείωτο είναι το γεγονός, ότι τα νεαρά άτομα S. aurata, 
ειδικά στα πρώτα στάδια (D0, D5, D15, D21) αποτελούνται σχεδόν αποκλειστικά από α-
Proteobacteria, ενώ το συγκεκριμένο υπόφυλο συναντάται πάντα σε χαμηλή αφθονία στα 
ενήλικα άτομα (Nikouli et al., 2018).  
Επίσης, παρόλο που σε ενήλικα άτομα S. aurata έχει παρατηρηθεί μεγάλη 
αφθονία από Firmicutes (Nikouli et al., 2018), η αφθονία τους στην παρούσα εργασία 
παραμένει σε χαμηλά ποσοστά σε όλα τα στάδια που μελετήθηκαν. Ωστόσο στο χρονικό 
σημείο D71 παρατηρήθηκε μεταβολή των μικροβιακών κοινοτήτων που οφειλόταν στην 
αύξηση της αφθονίας των γ-Proteobacteria και των Firmicutes. Αυτή η αλλαγή μπορεί να 
σχετίζεται με την προσθήκη εμπορικών σύμπηκτων στην δίαιτα τους και μπορεί να 
θεωρηθεί ως πρώτη ένδειξη της ωρίμανσης της βακτηριακής κοινότητας στα νεαρά 
άτομα S. aurata.  
Το Bacteroidetes, το κυρίαρχο φύλο στο χρονικό σημείο D5, εκπροσωπείται 
κυρίως από είδη του γένους Tenacibaculum. Το γένος αυτό αποτελείται από είδη 
θαλάσσιας προέλευσης αλλά και από παθογόνα ιχθύων (Parte, 2018), όπως για 
παράδειγμα το  Tenacibaculum ovolyticum το οποίο μπορεί να λύσει το χωρίο σε αυγά 
του είδους Hippoglossus hippoglossus, να καταστρέψει τη zona radiata με αποτέλεσμα 
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τον θάνατο των προνυμφών (Hansen et al., 1992). Ο κοντινότερος χαρακτηρισμένος 
συγγενής του κυρίαρχου OTU κατά χρονικό σημείο D5, βρέθηκε να είναι το 
Tenacibaculum dicentrarchi, το οποίο έχει βρεθεί προηγουμένως σε νοσούντα άτομα των 
ειδών Dicentrarchus labrax (Piñeiro-Vidal et al., 2012) και  Salmo salar (Avendaño-
Herrera et al., 2016; Olsen et al. 2017). Παρ’ όλα αυτά τα προηγούμενα ευρήματα, στην 
παρούσα εργασία δεν παρατηρήθηκαν ενδείξεις παθογένειας στα αυγά αλλά ούτε και στις 
λάρβες S. aurata.   
Στα υπόλοιπα χρονικά σημεία (D0, D15, D21, D71) τα κυρίαρχα OTUs φαίνεται 
να σχετίζονται με βακτηριακά είδη που έχουν απομονωθεί προηγουμένως από 
κόπρανα/έντερα ιχθύων και άλλων υδρόβιων ζώων (Yoon et al., 2010; Dishaw et al., 
2014; Mandakovic et al., 2016). Στα χρονικά σημεία D15 και D21, όπου οι λάρβες 
τρέφονται μόνο με ζωντανή τροφή, το κυρίαρχο OTU (OTU0006) φαίνεται να σχετίζεται 
με το είδος Ruegeria mobile, το οποίο παρουσιάζει πλαγκτικό τρόπο ζωής αλλά κατέχει 
και τη δυνατότητα σχηματισμού βιοϋμενίων, βέλτιστη αύξηση σε pH 7, σε χαμηλή 
συγκέντρωση NaCl (Muramatsu et al., 2007), ενώ διαθέτει γονίδια για την παραγωγή του 
αντιβιοτικού tropodithietic acid (D’Alvise et al., 2014). Η συγκεκριμένη αντιβιοτική 
ουσία, σε άλλα βακτηριακά είδη φαίνεται να έχει τη δυνατότητα να περιορίζει την 
παρουσία του είδους Vibrio anguillarum στην εκτροφή νεαρών ατόμων Gadus morhua 
(D’Alvise et al., 2012). Όλα αυτά τα χαρακτηριστικά, συνθέτουν ένα προβιοτικό προφίλ 
για το OTU0006 το οποίο έχει ανιχνευθεί επίσης σε χαμηλή αφθονία στο χρονικό σημείο 
D0 (0,29% της σχετικής αφθονίας) δημιουργώντας υποθέσεις για πιθανή κάθετη 
μετάδοση.  
Τέλος, το κυρίαρχο OTU στο χρονικό σημείο D71 (OTU0025) σχετίζεται με το 
βακτηριακό είδος Photobacterium phosphoreum, το οποίο σχετίζεται με αλλοιώσεις  
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αλιευτικών προϊόντων ενώ έχει βρεθεί επίσης και στη φυσιολογική βακτηριακή 
κοινότητα ειδών ιχθύος (Rudy & Morin, 1979; Hovda et al., 2007), χωρίς ωστόσο να 
είναι γνωστός ο ρόλος του στο γαστρεντερικό οικοσύστημα.  
Παρόλο που σε ενήλικα άτομα S. aurata έχει παρατηρηθεί μεγάλη σχετική 
αφθονία από Firmicutes (Nikouli et al., 2018), η σχετική αφθονία τους στην παρούσα 
εργασία παραμένει σε χαμηλά ποσοστά σε όλα τα στάδια που μελετήθηκαν. Συγκριτικά 
με την προαναφερθείσα εργασία, ενδιαφέρον παρουσιάζει επίσης το γεγονός ότι τα νεαρά 
άτομα, ειδικά στα πρώτα στάδια (D0,  D5, D15, D21) αποτελούνται σχεδόν αποκλειστικά 
από α-Proteobacteria, ενώ το συγκεκριμένο υπόφυλο συναντάται πάντα σε χαμηλή 
σχετική αφθονία στα ενήλικα άτομα. Ωστόσο, η μεγαλύτερη σχετική αφθονία αυτού του 
υπόφυλου στο χρονικό σημείο D71, πιθανόν να οφείλεται στην υψηλή αφθονία που αυτό 
παρουσιάζει στα εμπορικά σύμπηκτα (CD) με τα οποία διατράφηκαν οι λάρβες μέχρι το 
D71. 
4.4. Διαδοχή βακτηριακών κοινοτήτων εντέρου στα οντογενετικά στάδια του S. 
salar 
Στην παρούσα μελέτη, έγινε χρήση μεθόδων αλληλούχισης νέας γενιάς, 
παρέχοντας πληροφορίες για τις επι- και ενδοβιοτικές βακτηριακές κοινότητες 
πληθυσμών του είδους S. salar που διατράφηκαν με δύο διαφορετικές ως προς την πηγή 
λιπιδίων τροφές (VD και FD). Παράλληλα, αναλύθηκαν δείγματα που σχετίζονταν με τη 
νυμφική εκτροφή του είδους αυτού (νερό εκτροφής και σύμπηκτα τροφών), με σκοπό 
τον προσδιορισμό του βακτηριακού τους προφίλ και τη συμβολή τους στην πρώτη 
εποίκηση και διαδοχή των εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων τους. Θα πρέπει να 
αναφερθεί, ότι ο αριθμός των ανιχνευμένων OTUs (4548) στην παρούσα εργασία, είναι 
μεγαλύτερος από τον αριθμό που έχει αναφερθεί έως τώρα στις περισσότερες εργασίες 
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άλλων ερευνητών (≤3000  OTUs) στο εντερικό σύστημα του ίδιου ξενιστή (Gajardo et 
al., 2016; Llewellyn et al., 2016; Dehler et al., 2017; Zarkasi et al., 2017; Lokesh et al., 
2018). Αυτό πιθανόν να οφείλεται στις διαφορετικές μεθόδους αλληλούχισης καθώς και 
στους διαφορετικούς τύπους δειγμάτων που χρησιμοποιήθηκαν. 
Ευρήματα προηγούμενων εργασιών, υποστηρίζουν ότι οι περιβαλλοντικές 
συνθήκες εκτροφής των ιχθύων (όπως η διαθέσιμη τροφή και το νερό εκτροφής), 
καθορίζουν τις μικροβιακές κοινότητες του εντερικού συστήματος τους (Hansen & 
Olafsen, 1999; Nayak, 2010; McDonald et al., 2012; Scott et al., 2013; Bolnick et al., 
2014; Eichmiller et al., 2016; Kashinskaya et al., 2018). Για παράδειγμα, οι Schmidt et 
al. (2016), σε διατροφικό πείραμα σε άτομα του είδους S. salar, διαπίστωσαν σαφή 
επίδραση στην εντερική μικροβιακή σύνθεση του ξενιστή, ύστερα από υποκατάσταση 
του ιχθυαλεύρου στις παρεχόμενες τροφές με άλευρα φυτικής προέλευσης. Ωστόσο, τα 
αποτελέσματα που παρουσιάζονται εδώ, υποδεικνύουν ότι η υποκατάσταση του 
ιχθυελαίου με έλαια φυτικής προέλευσης, δεν εμπλέκεται σημαντικά στη βακτηριακή 
σύνθεση των εντερικών μικροβιακών κοινοτήτων σε άτομα αυτού του είδους.  
Επίσης οι μικροβιακές κοινότητες που ανιχνεύθηκαν στα δείγματα του νερού 
εκτροφής δεν παρουσίασαν σχέση με τα δείγματα του ξενιστή (Εικ. 3.23). Αντιθέτως, ο 
παράγοντας της ηλικίας είναι αυτός που φαίνεται να επιδρά στη βακτηριακή 
ποικιλομορφία του εντερικού τους συστήματος. Η άποψη αυτή, έρχεται σε συμφωνία 
επίσης με τα ευρήματα των  Llewellyn et al. (2016), οι οποίοι μελέτησαν 96 άτομα S. 
salar, με διαφορετική ηλικία και προέλευση (γλυκό και θαλασσινό νερό) και 
παρατήρησαν ομαδοποίηση των εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων τους με βάση το 
στάδιο του κύκλου ζωής. Επίσης οι Lokesh et al. (2018), σε δείγματα του εντερικού 
βλεννογόνου από νεαρά άτομα του ίδιου είδους, κατέγραψαν επιλεκτικό μικροβιακό 
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εμπλουτισμό στα χρονικά σημεία που μελετήθηκαν (από το στάδιο του γονιμοποιημένου 
αυγού, έως 80 εβδομάδες μετά την εκκόλαψη).  
Από τη φυλογενετική ανάλυση προέκυψε ότι τα πιο άφθονα βακτηριακά φύλα 
στα δείγματα S. salar και στις δύο μεταχειρίσεις ήταν τα Proteobacteria, Firmicutes, 
Actinobacteria και Bacteroidetes, τα οποία φαίνεται να σχετίζονται με το εντερικό 
σύστημα ατόμων αυτού του είδους, στα στάδια του κύκλου ζωής τους που διαβιούν στο 
γλυκό νερό (Llewellyn et al., 2016). Πρόκειται για φύλα που γενικά απαντώνται στο 
εντερικό σύστημα των ιχθύων (Rombout et al., 2011; Kormas et al., 2014;  Ghanbari et 
al., 2015; Tarnecki et al., 2017; Nikouli et al., 2018) και δεν διαφέρουν από αυτά που ήδη 
ανιχνεύθηκαν στο εντερικό σύστημα ειδών ιχθύων θαλασσινού νερού στις προηγούμενες 
ενότητες. Θα πρέπει να αναφερθεί επίσης, ότι όπως και την ενότητα 3.3., έτσι και εδώ 
ένα ποσοστό (26,4%) των ανιχνευμένων OTUs στα γονιμοποιημένα αυγά (EG), δεν 
ανιχνεύθηκε στο νερό εκτροφής (WST), υποστηρίζοντας περαιτέρω την άποψη ότι τα 
βακτηριακά αυτά είδη πιθανόν να προέρχονται από το μικροβίωμα των γεννητόρων 
(Hansen & Olafsen,1989) ή του περιβάλλοντος εκτροφής αυτών (βλέπε § 3.3). 
Αν και οι τροφές αποτελούνται σχεδόν αποκλειστικά από Firmicutes, η αύξηση 
της αφθονίας αυτού του φύλου στις γαστρεντερικές κοινότητες μετά από τη χορήγηση 
των τροφών, δεν οφείλεται αποκλειστικά σε OTUs που ανιχνεύθηκαν στις τροφές, αλλά 
ούτε και στο νερό εκτροφής. Επίσης η κυρίαρχη βακτηριακή οικογένεια κατά το D0 
(Chromobacteriaceae) δεν ανιχνεύθηκε στα δείγματα τροφών, ενώ η παρουσία της στα 
υπόλοιπα δείγματα ήταν πάντα χαμηλή (σχετική αφθονία <0,6%). Γενικά η μικροβιακή 
κοινότητα του νερού εκτροφής κατά τη διάρκεια του πειράματος δεν παρουσίασε 
μεγάλες μεταβολές, ενώ ως κυρίαρχο OTU στο νερό εκτροφής όλων των δεξαμενών 
βρέθηκε το SOTU0001, με κοντινότερο συγγενή το είδος Polynucleobacter necessarius. 
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Το είδος αυτό απαντάται συχνά σε δείγματα γλυκού νερού, ενώ με την παρουσία του εδώ 
πιθανόν να συμβάλει στον καταβολισμό της ουρίας και των νιτρικών (Boscaro et al., 
2013). Επίσης θα πρέπει να αναφερθεί ότι η αφθονία ειδών στα δείγματα νερού εκτροφής 
ήταν πάντα μεγαλύτερη σε σχέση με τα δείγματα S. salar, όπως έχει επίσης διαπιστωθεί 
μέσα από αποτελέσματα άλλων ερευνών για το ίδιο είδος (Schmidt et al., 2016; Lokesh 
et al., 2018). 
Όσον αφορά τους κυρίαρχους βακτηριακούς εκπροσώπους που ανιχνεύθηκαν 
στα δείγματα S. salar, φαίνεται να σχετίζονται με είδη που παρέχουν διαφορετικές 
λειτουργίες και έχουν απομονωθεί από ποικίλα περιβάλλοντα. Συγκεκριμένα το 
κυρίαρχο SOTU0011 στα γονιμοποιημένα αυγά (EG), ταξινομήθηκε στο γένος 
Methylotenera (β-Proteobacteria), το οποίο έχει ανιχνευθεί προηγουμένως ξανά σε 
γονιμοποιημένα αυγά σολομού από τους ερευνητές Lokesh et al. (2018). Το γένος αυτό, 
αποτελείται από μεθυλότροφα είδη που χρησιμοποιούν τη μεθυλαμίνη ως μοναδική πηγή 
άνθρακα, ενέργειας και αζώτου (Kalyuzhnaya et al., 2006). Το κυρίαρχο OTU στο στάδιο 
YS (SOTU0013), φαίνεται να σχετίζεται με το είδος Delftia acidovorans (β-
Proteobacteria), το οποίο περιλαμβάνει αποκλειστικά αερόβιους, οργανοτροφικούς 
οργανισμούς, που δεν πραγματοποιούν ζυμώσεις (Wen et al., 1999) και έχουν ανιχνευθεί 
προηγουμένως στο έντερο υγιών ατόμων ροφού (Sun et al., 2009), ιριδίζουσας 
πέστροφας (Navarrete et al., 2012) αλλά και σολομού του Ατλαντικού (Gajardo et al., 
2016). 
Στο χρονικό σημείο D0, το κυρίαρχο OTU (SOΤU0009) παρουσίασε ομοιότητες 
με το είδος Iodobacter fluviatilis της οικογένειας Chromobacteriaceae (β-Proteobacteria). 
Η οικογένεια αυτή στα επόμενα χρονικά σημεία αλλά και στα δείγματα νερού ήταν πάντα 
σε χαμηλή σχετική αφθονία (≤ 0,3%), ενώ δεν ανιχνεύθηκε στα δείγματα τροφών (FD, 
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VD). Είδη του γένους αυτού έχουν καταγραφεί κυρίως σε ιζήματα και δείγματα νερού 
(Ryall & Moss, 1975; Wynn-Williams, 1983; Logan, 1989). Η παρουσία τους στο δέρμα 
ιχθύων (Oncorhynchus mykiss και Salmo trutta) έχει συνδεθεί με δερματικές παθήσεις 
(Carbajal-González et al., 2011), αλλά στο εντερικό σύστημα του ιχθύος Coreius 
guichenoti έχουν ανιχνευθεί σε μεγάλη αφθονία μόνο σε υγιή άτομα (Li et al, 2016). Στο 
εντερικό σύστημα του είδους S. salar, καταγράφεται για πρώτη φορά μέσα από τα 
αποτελέσματα της παρούσας εργασίας.  
Μετά το D0, άρχισε η παροχή εξωτερικής τροφής στους πληθυσμούς S. salar και 
οι δύο διατροφικές μεταχειρίσεις παρουσίασαν διαφοροποιήσεις όσον αφορά τα 
κυρίαρχα OTUs τους. Στις περιπτώσεις των D35F και D65F, τα κυρίαρχα OTUs 
(SOTU0017 και SOTU0070 αντίστοιχα), σχετίστηκαν με βακτηριακά είδη που φαίνεται 
να αποτελούν παθογόνα φυτών (Alivizatos et al., 1986; Alimi et al., 2011; Taylor, 2011; 
Sarris et al., 2012) και μυκήτων (Lincoln et al., 1999, Graupner et al., 2015). Σύμφωνα 
με πρόσφατα ευρήματα, τουλάχιστον για το είδος Janthinobacterium lividum (β-
Proteobacteria), η παρουσία του στο γαστρεντερικό σύστημα των ατόμων S. salar, 
μπορεί να παρέχει προβιοτικές ιδιότητες, καθώς το είδος αυτό παρουσίασε 
αντιμικροβιακή δράση ενάντια σε πολυανθεκτικά βακτήρια κλινικής και 
περιβαλλοντικής προέλευσης, όπως σε στελέχη των Enterococci, 
και Enterobacteriaceae (Baricz et al., 2018).  
Το κυρίαρχο OTU στα αντίστοιχα χρονικά σημεία που ανιχνεύθηκαν στη 
διατροφική μεταχείριση VD (D35V και D65V) ήταν το SOTU0005, με κοντινότερο 
χαρακτηρισμένο συγγενή το Cloacibacterium normanense (Bacteroidetes). Η υπάρχουσα 
βιβλιογραφία, αναφέρει τη συχνή παρουσία του είδους αυτού σε εγκαταστάσεις 
επεξεργασίας λυμάτων (Benedict & Carlson, 1971;  Güde, 1980),  συμβάλλοντας στη 
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διάσπαση σύνθετων οργανικών ενώσεων (Bernardet et al., 2002) και στην απομάκρυνση 
του φωσφόρου (Van Ommen Kloeke & Geesey, 1999). Τα παραπάνω, υποδεικνύουν 
παρόμοιες διεργασίες στο εντερικό σύστημα των ατόμων S. salar που διατράφηκαν με 
την πειραματική τροφή που περιείχε φυτικά έλαια (VD). Την ίδια ανάγκη φαίνεται να 
καλύπτει το ίδιο OTU στο χρονικό σημείο D93, αλλά αυτή τη φορά στη διατροφική 
μεταχείριση FD. Αντιθέτως στο δείγμα D93V, κυρίαρχο OTU αποτελεί το SOTU0004, 
το οποίο παρουσίασε επίσης τη μεγαλύτερη αφθονία και στα δείγματα των τροφών. Το 
Weissella cibaria (Firmicutes), με το οποίο παρουσιάζει ομοιότητες, ανήκει στα 
οξυγαλακτικά βακτήρια, και φαίνεται να παρέχει αντιμικροβιακή δράση στο εντερικό 
σύστημα των ιχθύων (Mourino et al., 2016). Σημαντικό γεγονός επίσης αποτελεί, ότι το 
συγκεκριμένο OTU (SOTU0004), καθώς και τα SOUT0013 και SOTU0017, που επίσης 
φαίνεται να σχετίζονται με προβιοτικά βακτηριακά είδη, ανιχνεύθηκαν σε όλα τα χρονικά 
σημεία που μελετήθηκαν εδώ (EG – D93), ανεξαρτήτου διατροφικής μεταχείρισης (FD 
& VD). Η παρατήρηση αυτή, υποδεικνύει δυνητικά συν-εξελικτική σχέση των 
βακτηρίων αυτών με τον υπό μελέτη ξενιστή και πιθανή εξειδίκευση στις λειτουργίες του 
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Με βάση τους στόχους που τέθηκαν στην αρχή της παρούσας διδακτορικής 
διατριβής (§1.5), η μελέτη των εντερικών βακτηριακών κοινοτήτων (που προέκυψαν από 
την επεξεργασία των δειγμάτων που χρησιμοποιήθηκαν εδώ) και η στατιστική ανάλυση 
των αποτελεσμάτων έδειξαν: 
• την κυριαρχία συγκεκριμένων βακτηριακών φύλων στο εντερικό σύστημα 
των ιχθύων (Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria, Bacteroidetes) 
• την ύπαρξη κοινών βακτηριακών εκπροσώπων στο εντερικό σύστημα 
ιχθυοπληθυσμών του ίδιου είδους, ανεξαρτήτως γεωγραφικής θέσης -  
απόστασης 
• την ύπαρξη κοινών βακτηριακών εκπροσώπων στις αυτόχθονες 
βακτηριακές εντερικές κοινότητες αλλοπάτριων και συμπάτριων 
ιχθυοπληθυσμών διαφορετικών ειδών ιχθύων 
• ενδείξεις για διαφορετικούς βιολογικούς ρόλους των εντερικών 
βακτηριακών κοινοτήτων μεταξύ διαφορετικών ειδών ιχθύων 
• ενδείξεις συνεργατικής σχέσης μεταξύ των βακτηριακών ειδών της ίδιας  
εντερικής κοινότητας 
• την επίδραση της ηλικίας και όχι των εκτρεφόμενων συνθηκών 
(παρεχόμενη τροφή και νερό εκτροφής) στην διαδοχή των βακτηριακών 
κοινοτήτων των ιχθύων κατά τη νυμφική εκτροφή 
• την παρουσία μοναδικών OTUs στα γονιμοποιημένα αυγά που πιθανόν να 
προέρχονται από το μικροβίωμα των γεννητόρων 
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• την παρουσία OTUs που σχετίζονται με βακτηριακά είδη, που φαίνεται 
να κατέχουν προβιοτικές ιδιότητες 
Όλα τα παραπάνω υποδεικνύουν επιλεκτικές πιέσεις του εντερικού 
περιβάλλοντος του ξενιστή – είδος ιχθύος, που ευνοούν την εποίκιση και ανάπτυξη 
συγκεκριμένων βακτηριακών ειδών σε αυτό. Τα αποτελέσματα αυτά συνεισφέρουν 
σημαντικά στις γνώσεις μας για τις εντερικές βακτηριακές κοινότητες των ιχθύων, 
παρέχοντας πληροφορίες που μπορούν να χρησιμοποιηθούν για τη βελτιστοποίηση της 
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cultured gilthead sea bream (Sparus aurata L.) in southwestern Spain. 
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Studies have shown that host, diet and habitat can affect fish gut bacterial 
diversity, but even under the same environmental conditions, significant differences may 
occur. Up-to-date studies on fish bacterial symbionts are related to the effect of diet on 
the structure of these bacterial communities. This thesis studied for the first time the 
autochthonous gut bacterial diversity of Sparus aurata and Dicentrarchus labrax 
individuals originating from five distantly located aquaculture installations in Greece, in 
order to determine the impact of geographic location and to reveal their core gut 
microbiota.  
Moreover, we assessed whether five fish (Sparus aurata, Dicentrarchus labrax, 
Diplodus puntazzo, Pagrus pagrus, Argyrosomous regius) species cultured on the same 
site and fed with isoenergetic and isoproteic diets differ in their gut bacterial 
communities. Finally, we also investigated the host-associated bacterial succession 
during the early embryonic stages and first feeding in farmed Sparus aurata and Salmo 
salar populations.  
We analyzed the 16S rRNA gene diversity of Bacteria, targeting the V3-V4 region 
by using next generation sequencing techniques (454 pyrosequencing, illumina). Data 
analyses resulted in no significant geographic impact in the gut bacterial communities 
within the two allopatric host species (S. aurata, D. labrax), while strong similarities 
between them were also present. Our survey revealed the existence of a core gut 
microbiota within and between them independent of diet and geographic location 
consisting of the Delftia, Pseudomonas, Pelomonas, Propionibacterium, and Atopostipes 
genera.  
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Results also revealed that the OTUs richness between the five sympatric host 
species (S. aurata, D. labrax, D. puntazzo, P. pagrus, A. regius)  did not vary significant, 
but only 4% of the found OTUs belong to the core gut microbiota, indicating selective 
pressure within the gut, favoring the establishment and development of specific bacterial 
species in the gastrointestinal system in each of the five fish species. Results regarding 
the host associated bacterial succession in S. aurata and S. salar larviculture showed 
significantly higher species richness in rearing water samples. OTUs were shared 
between larvae and environmental samples (rearing water and diet), no overlap was 
detected between their bacterial communities.  
Overall this thesis contributes to broadening our knowledge on the composition 
and structure of the gut bacterial communities in fish species, their possible biological 
roles and also in understanding the factors that influence interactions between hosts and 
gut microbiota. 
 
Keywords: Sparus aurata, Dicentrarchus labrax, Diplodus puntazzo, Pagrus pagrus, 
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Εικόνα Π2: Παρατηρηθείσα αφθονία βακτηριακών ειδών (OTUs) στο γαστρεντερικό 
σύστημα σε συμπάτριους πληθυσμούς ιχθύων S. aurata και D. labrax  
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Εικόνα Π4: Κατανομή αφθονίας των πιο άφθονων OTUs (αθροιστική αφθονία ≥ 
80%) στο γαστρεντερικό σύστημα των ατόμων S. aurata, D. labrax, D. puntazzo, P. 
Pagrus και A. Regius. *: Κοινά OTUs μεταξύ των ειδών ιχθύων. 
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Πίνακας Π5: Δείκτες αφθονίας και ποικιλότητας (Chao1, Simpson1-D, 
Shannon H) για τα δείγμα S. aurata (D0, D5, D15, D21, D71), νερού (WD0_5, 
WD15, WD21, WD71) και τροφών (RT, AN, AM, CD). 
Δείγμα Chao1 Simpson 1-D Shannon H 
D0 260 ± 104.4 0.89 ± 0.082 3.46 ± 0.714 
D5 125 ± 23.7 0.82 ± 0.031 2.40 ± 0.049 
D15 229 ± 12.6 0.89 ± 0.041 3.34 ± 0.340 
D21 218 ± 16.1 0.93 ± 0.031 3.68 ± 0.376 
D71 197 ± 14.4 0.97 ± 0.001 4.19 ± 0.035 
WD0_5 436 ± 51.5 0.91 ± 0.006 3.73 ± 0.075 
WD15 411 ± 19.8 0.85 ± 0.014 3.34 ± 0.085 
WD21 440 ± 46.5 0.94 ± 0.008 4.02 ± 0.052 
WD71 351 ± 43.5 0.94 ± 0.026 3.95 ± 0.252 
RT 392 ± 80.4 0.93 ± 0.010 3.86 ± 0.150 
AN 154 ± 8.9 0.89 ± 0.004 2.98 ± 0.039 
AM 263 ± 18.5 0.87 ± 0.010 3.22 ± 0.089 
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Εικόνα Π.7: Κοινά OTUs των δειγμάτων S. aurata μεταξύ των 5 διαφορετικών 
χρονικών σημείων που μελετήθηκαν (D0, D5, D15, D21, D71). 
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Πίνακας Π6: Δείκτες αφθονίας και ποικιλότητας (Chao1, Simpson1-D, 
Shannon H) για τα δείγμα S. salar (EG, YS, D0, D35, D65, D93), νερού (STW, 
FW, VW) και τροφών (VD, FD). 
 
Chao1 Simpson1-D Shannon H 
EG 222 ± 113,9 0,89 ± 0,010 2,92 ± 0,457 
YS 127 ± 28,9 0,84 ± 0,088 2,29 ± 0,498 
D0 167 ± 33,6 0,72 ± 0,277 2,29 ± 1,037 
D35F 143 ± 67,5 0,95 ± 0,021 3,52 ± 0,360 
D35V 151 ± 46,4 0,96 ± 0,010 3,57 ± 0,214 
D65F 135 ± 30,9 0,96 ± 0,011 3,75 ± 0,173 
D65V 144 ± 10,2 0,93 ± 0,048 3,50 ± 0,302 
D93F 109 ± 10,7 0,96 ± 0,021 3,64 ± 0,254 
D93V 85 ± 30,6 0,95 ± 0,014 3,49 ± 0,262 
FD 306 0,81 2,56 
VD 249 0,82 2,59 
STW 2466 0,98 5,41 
FW 1769 ± 179,6 0,95 ± 0,008 4,31 ± 0,140 
VW 1213 ± 156,3 0,93 ± 0,012 3,90 ± 0,148 
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Εικόνα Π14: Διάγραμμα Venn στο οποίο παρουσιάζεται ο αριθμός των κοινών λειτουργικών 
ταξινομικών ομάδων (OTUs) στα δείγματα S. salar μεταξύ των διαφορετικών χρονικών σημείων 
και διατροφικών μεταχειρίσεων. 
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  Πίνακας Π14:  Βακτηριακά OTUs (με σχετική αφθονία ≥1% στο σύνολο των 
δεδομένων) που ανιχνεύθηκαν στο μεσέντερο των συμπάτριων (S. aurata, D. labrax, D. 
puntazzo, P. pagrus και A. regius) και αλλοπάτριων (S. aurata, D. labrax) ειδών 
ιχθύων που μελετήθηκαν στην παρούσα διδακτορική διατριβή. 
OTU Phylum Class Order Family Genus 
OTU0001 Actinobacteria Actinobacteria Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium 
OTU0002 Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Delftia 
OTU0003 Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 
OTU0004 Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus 
OTU0005 Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 
OTU0006 Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae - 
OTU0007 Proteobacteria Gammaproteobacteria Enterobacteriales Enterobacteriaceae Enterobacter 
OTU0008 Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae - 
OTU0009 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Cloacibacterium 
OTU0010 Actinobacteria Actinobacteria Propionibacteriales Propionibacteriaceae Propionibacterium 
OTU0011 Actinobacteria Actinobacteria Micrococcales Micrococcaceae - 
OTU0012 Bacteroidetes Bacteroidia Bacteroidales Porphyromonadaceae Proteiniphilum 
OTU0013 Firmicutes Bacilli Bacillales Staphylococcaceae Staphylococcus 
OTU0014 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Paracocccus 
OTU015 Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Xanthomonadaceae Stenotrophomonas 
OTU0016 Actinobacteria Actinobacteria Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Bifidobacterium 
OTU0017 Firmicutes Bacilli Lactobacillales Carnobacteriaceae Atopostipes 
OTU0018 Proteobacteria Betaproteobacteria Hydrogenophilales Hydrogenophilaceae Hydrogenophilus 
OTU0019 Proteobacteria Betaproteobacteria Methylophilales Methylophilaceae Methylophilus 
OTU0020 Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderiales Burkholderiaceae Ralstonia 
OTU0021 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Bradyrhizobiaceae Bradyrhizobium 
OTU0022 Firmicutes Bacilli Bacillales Paenibacillaceae Paenibacillus 
OTU0023 Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Xanthomonadaceae Xanthomonas 
OTU0024 Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Sphaerotilus 
OTU0025 Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Moraxellaceae Acinetobacter 
OTU0026 Proteobacteria Betaproteobacteria Hydrogenophilales Hydrogenophilaceae Tepidiphilus 
OTU0027 Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 
OTU0028 Actinobacteria Actinobacteria Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium 
OTU0030 Proteobacteria Betaproteobacteria Burkholderiales Comamonadaceae Comamonas 
OTU0031 Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus 
OTU0032 Firmicutes Bacilli Bacillales Staphylococcaceae Salinicoccus 
OTU0037 Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae Bacillus 
 
 
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
07/06/2020 17:49:37 EEST - 137.108.70.13
  22 
 
  
Πίνακας Π15:  Βακτηριακά OTUs (με σχετική αφθονία ≥1% στο σύνολο των δεδομένων) 
που ανιχνεύθηκαν στα δείγματα S. aurata (D0, D5, D15, D21, D71), νερού (WD0_5, 
WD15, WD21, WD71) και τροφών (RT, AN, AM, CD). 
OTU Phylum Class Order Family Genus 
OTU0001 Proteobacteria Gammaproteobacteria Oceanospirillales Oceanospirillaceae Marinobacterium 
OTU0004 Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Alteromonadaceae Alteromonas 
OTU0002 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Cryomorphaceae uncultured 
OTU0005 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Nautella 
OTU0006 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Ruegeria 
OTU00129 Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Alteromonadaceae Alteromonas 
OTU0281 Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Alteromonadaceae Alteromonas 
OTU0008 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Dokdonia 
OTU0007 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Tenacibaculum 
OTU0009 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae uncultured 
OTU0012 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Tenacibaculum 
OTU0011 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales OCS116 clade  
OTU0038 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Cryomorphaceae uncultured 
OTU0010 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae  
OTU0013 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Flavobacteriaceae NS3a marine group 
OTU1738 Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Alteromonadaceae Alteromonas 
OTU0022 Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Pseudoalteromonadaceae Pseudoalteromonas 
OTU0025 Proteobacteria Gammaproteobacteria Vibrionales Vibrionaceae Photobacterium 
OTU0015 Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 
OTU0016 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhizobiales Phyllobacteriaceae Cohaesibacter 
OTU0122 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae  
OTU0051 Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Alteromonadaceae Bowmanella 
OTU0026 Verrucomicrobia Verrucomicrobiae Verrucomicrobiales Rubritaleaceae Rubritalea 
OTU0017 Proteobacteria Gammaproteobacteria Oceanospirillales Oceanospirillaceae Pseudohongiella 
OTU0144 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Cryomorphaceae uncultured 
OTU0019 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Cryomorphaceae  
OTU0018 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae  
OTU0039 Proteobacteria Epsilonproteobacteria Campylobacterales Campylobacteraceae Arcobacter 
OTU0031 Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Colwelliaceae Colwellia 
OTU0020 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae  
OTU0023 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Tenacibaculum 
OTU0021 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Nereida 
OTU0029 Bacteroidetes Flavobacteriia Flavobacteriales Flavobacteriaceae Winogradskyella 
OTU0089 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Ruegeria 
OTU1485 Proteobacteria Gammaproteobacteria Alteromonadales Alteromonadaceae Alteromonas 
OTU0064 Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 
OTU0024 Proteobacteria Alphaproteobacteria Rhodobacterales Rhodobacteraceae Sulfitobacter 
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Πίνακας Π16: Βακτηριακά OTUs (με σχετική αφθονία ≥1% στο σύνολο των 
δεδομένων) που ανιχνεύθηκαν στα δείγματα από τη νυμφική εκτροφή του S. salar 
(EG, YS, D0, D35F, D65F, D93F, D35V, D65V, D93V, VW, FW, STW, FD, VD). 
OTU Phylum Class Order Family Genus 
SOTU0001 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales Burkholderiaceae  
SOTU0002 Bacteroidetes Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Sediminibacterium 
SOTU0003 Actinobacteria Actinobacteria Frankiales Sporichthyaceae hgcI_clade 
SOTU0004 Firmicutes Bacilli Lactobacillales Leuconostocaceae Weissella 
SOTU0005 Bacteroidetes Bacteroidia Flavobacteriales Weeksellaceae  
SOTU0006 Actinobacteria Actinobacteria Frankiales Sporichthyaceae hgcI_clade 
SOTU0007 Actinobacteria Actinobacteria Corynebacteriales   
SOTU0008 Bacteria_unclassified Bacteria_unclassified Bacteria_unclassified   
SOTU0009 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales Chitinibacteraceae Iodobacter 
SOTU0010 Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadales Xanthomonadaceae Stenotrophomonas 
SOTU0011 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales   
SOTU0012 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales Rhodocyclaceae  
SOTU0013 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales Burkholderiaceae  
SOTU0014 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales Burkholderiaceae  
SOTU0015 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales Burkholderiaceae Limnohabitans 
SOTU0016 Actinobacteria Actinobacteria Corynebacteriales   
SOTU0017 Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 
SOTU0018 Planctomycetes Planctomycetacia Gemmatales Gemmataceae uncultured 
SOTU0019 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales Burkholderiaceae  
SOTU0020 Actinobacteria Actinobacteria Micrococcales Microbacteriaceae  
SOTU0021 Bacteria_unclassified     
SOTU0022 Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Pseudomonadaceae Pseudomonas 
SOTU0023 Actinobacteria Actinobacteria Propionibacteriales Propionibacteriaceae  
SOTU0024 Actinobacteria Actinobacteria Micrococcales   
SOTU0025 Firmicutes Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus 
SOTU0026 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales   
SOTU0027 Bacteroidetes Bacteroidia Cytophagales Spirosomaceae Pseudarcicella 
SOTU0028 Actinobacteria Actinobacteria Frankiales Sporichthyaceae hgcI_clade 
SOTU0029 Proteobacteria Gammaproteobacteria Vibrionales Vibrionaceae Photobacterium 
SOTU0030 Bacteroidetes Bacteroidia Bacteroidales Dysgonomonadaceae Proteiniphilum 
SOTU0031 Bacteroidetes Bacteroidia Chitinophagales Chitinophagaceae Sediminibacterium 
SOTU0032 Actinobacteria Actinobacteria Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Scardovia 
SOTU0033 Firmicutes Bacilli Lactobacillales Enterococcaceae Enterococcus 
SOTU0034 Proteobacteria Gammaproteobacteria Aeromonadales Aeromonadaceae Tolumonas 
SOTU0035 Proteobacteria Gammaproteobacteria Betaproteobacteriales Burkholderiaceae  
SOTU0036 Actinobacteria Actinobacteria Frankiales Sporichthyaceae hgcI_clade 
SOTU0037 Bacteroidetes Bacteroidia Flavobacteriales Weeksellaceae Chryseobacterium 
SOTU0038 Actinobacteria Actinobacteria Propionibacteriales Propionibacteriaceae  
SOTU0039 Firmicutes Bacilli Bacillales Bacillaceae  
SOTU0040 Firmicutes Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus 
SOTU0041 Firmicutes Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus 
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Abstract: This study investigated the profile of the autochthonous gut bacterial communities in adult
individuals of Sparus aurata and Dicentrarchus labrax reared in sea cages in five distantly located
aquaculture farms in Greece and determine the impact of geographic location on them in order to
detect the core gut microbiota of these commercially important fish species. Data analyses resulted in
no significant geographic impact in the gut microbial communities within the two host species, while
strong similarities between them were also present. Our survey revealed the existence of a core gut
microbiota within and between the two host species independent of diet and geographic location
consisting of the Delftia, Pseudomonas, Pelomonas, Propionibacterium, and Atopostipes genera.
Keywords: teleosts; intestine; bacteria; microbiota; aquaculture
1. Introduction
Studies on fish gastrointestinal tract microbiota (GITM) are mostly focused on the isolation,
identification and evaluation of microorganisms in farmed species. The main target of such studies is
the possible use of these microorganisms as potential probiotics in order to promote fish growth and
health [1]. With the advent of next generation sequencing technologies, results have demonstrated
that fish GITM diversity shows higher complexity than originally considered [2]. Knowing the core
microbiota (sensu [3]) is pivotal in predicting and further investigating the provided microbial services
to the host [4], since these communities are important for the ecological understanding of the gut
habitat and the functions of its microbes [5]. The investigation of co-occurrence patterns, including core
and less frequent occurring microbes, has been shown to be extremely useful for depicting fundamental
and keystone microbial species across same types of habitats-host in spatial and temporal scales [6].
Such approaches have shown that correlations between microbes and latitude can exist even for the
human gut [7].
While dietary studies profiling the human gut microbiota pose certain limitations [8], sea cage
farmed fish species can be a good model system to investigate fish core GITM since these
populations are genetically homogeneous and consume awell-balanced diet that meets their nutritional
requirements throughout their life cycle, while populations of the same species are reared in similar
environmental conditions. For fish GITM, it has been suggested that these communities are not mere
reflections of their host’s habitat but are rather shaped by host-specific selective forces [9]. In this study,
we compared the GITM of Sparus aurata and Dicentrarchus labrax individuals originating from five
Microorganisms 2018, 6, 92; doi:10.3390/microorganisms6030092 www.mdpi.com/journal/microorganisms
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Host-associated bacterial succession during the early embryonic stages and first 
feeding in farmed gilthead sea bream (Sparus aurata). 
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Abstract: We investigated the Sparus aurata microbiota from fertilized eggs to 71 days 
post hatch (dph) larvae and assessed the contribution of the rearing water and the provided 
feed (rotifers, Artemia sp. and commercial diet) to the host’s microbiota. On average, 
between 93±2.1 and 366±49.2 bacterial operational taxonomic units (OTUs) per sample 
were found, with most of them belonging to Proteobacteria and Bacteroidetes. OTUs 
richness in rearing water was significantly higher in all time points compared to S. aurata, 
except fertilized eggs and the diet. S. aurata at yolk sac stage (5 dph) showed significantly 
lower species richness, while the majority of the OTUs were shared with the rearing 
water. However, after the mouth opening (15 dph) OTUs richness increased. Ten OTUs 
were shared between all S. aurata stages and were also detected in the rearing water or 
diet. The formulated diet showed higher contribution to the S. aurata microbiota than the 
rearing water. Despite the similarities between the host and the surrounding environment 
microbiota, no overlap was detected. Between 19 and 66.9% of the OTUs occurred across 
all S. aurata stages. Finally, after introduction of the formulated diet, the observed 
microbiota showed similarities with that of adult S. aurata. 
 
Keywords: sea bream; development; larvae; symbionts; bacteria 
Institutional Repository - Library & Information Centre - University of Thessaly
07/06/2020 17:49:37 EEST - 137.108.70.13
